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 بلکه انتقال و بیوسنتز توسط تنها نه سلولی درون هایآمینپلی محتوای

 به ستهواب (PAO) اکسیدازهای آمینپلی وسیله به هاآن کاتابولیسم توسط

 از حاصل نتایج شود.می تنظیم (FAD) نوکلئوتیددی آدنین فلاوین

 وینم مختلف یندهایفرا در PAO هایپروتئین مورد در مختلف مطالعات

 گیزند در پروتئین این اهمیت کننده تأیید محیطی هایتنش به پاسخ و

 و یکیفیلوژنت روابط مورد در جامعی مطالعه حال این با باشد،می گیاهی

 آنالیزهای مطالعه این در ندارد. وجود گیاهی PAOs ساختاری

 روی رب ختاریسا و فیلوژنتیکی روابط بهتر درک منظور به بیوانفورماتیکی

 شد. انجام گیاهی مختلف گونه 15 از PAO پروتئینی توالی 58

 و ایلپهتک هایگونه در هم ژنی شدگی برابر دو با چندگانه کلاسترهای

 شده حفاظت هایموتیف اساس بر شد. شناسایی ایلپه دو هایگونه در هم

 در موتیف چهار ،MAST و MEME ابزارهای توسط آمده دستبه

 PAOs روی بر ساختاری آنالیزهای بودند. یکسان گیاهی هایگونه ربیشت

 عنوان به Arabidopsis thaliana و Oryza sativa به مربوط

 در هانآ ساختاری اطلاعات که ایلپه دو و ایلپهتک گیاهان نماینده

 میان در لفاآ مارپیچ که داد نشان دوم ساختار آنالیز شد. انجام نبود، دسترس

 ویل،ک راندوم ترتیببه آن از پس و بوده غالب دوم ساختار عناصر

پیش ود.ب مقدار بیشترین دارای هاتوالی تمامی برای بتا دور و بتا صفحات

 ساختمان شد. نجاما SWISS-MODEL سرور توسط سوم ساختار بینی

 روابط وردم در مطالعه اولین این بود. مشترک دومین دو دارای هاتوالی این

 است ممکن نتایج این و است گیاهی PAOs ساختاری و تیکیفیلوژن

 یعملکرد و ساختمانی جزئیات مورد در آتی مطالعات برای نظری مبنای

PAOs کند. فراهم گیاهی 

 
 اکسیداز، آمینپلی آمین،پلی بیوانفورماتیکی، آنالیزهای کلیدی: هایواژه

 فیلوژنتیک

 

Intracellular polyamine contents are regulated not only 

by biosynthesis and transport but also by catabolism 

through FAD dependent polyamine oxidases (PAOs).  

The results of various studies on PAO proteins in 

developmental processes and response to 

environmental stresses confirm the importance of this 

protein in plant life; however, there is no 

comprehensive study of phylogenetic and structural 

relationships of plant PAOs.  In the present study, to 

better understand phylogenetic and structural 

relationships of PAO proteins, bioinformatics analyses 

were performed on 58 PAO protein sequences of 15 

different plant species. Multiple clusters with gene 

duplications were identified in both dicot and monocot-

species. According to the conserved motifs obtained by 

MEME and MAST tools, four motifs were similar in 

most plant species. As there is no structural information 

available on PAOs, structural analyses were carried out 

on PAOs from Oryza sativa and Arabidopsis thaliana 

as representative of monocot and dicot plants, 

respectively.  Secondary structure analysis revealed that 

alpha helix dominated among secondary structure 

elements followed by random coils, extended strand 

and beta turns for all sequences. Tertiary structures 

were predicted with SWISS-MODEL server. The best 

templates with high similarity that their structure 

determined by experimental methods were selected. To 

our knowledge, this is the first report of phylogenetic 

and structural relationships of plant PAOs.  Our results 

may provide a theoretical basis for future studies of 

functional and structural details of plants PAOs.  
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 مقدمه
کاتیونیک کوچک و های پلی( مولکولPA) هاآمینپلی

های يوکاريوتی و هم آلیفاتیک هستند که هم در سلول
در  PAsوع ترين نپروکاريوتی وجود دارند. معمول

(، Put) 2آمین پوترسینهای زنده دیبسیاری از سلول
 4( و تترا آمین اسپرمینSpd) 3آمین اسپرمیدينتری

(Spm( هستند )et Freitas ; 2017., et al Samasil

2018., al .)PAs  در گیاهان در طیف وسیعی از
زايی، فرايندهای گیاهی مانند تقسیم سلولی، اندام

، توسعه میوه و سازگاری با دهی، پیری برگگل
درون  PAsهای محیطی درگیر هستند. محتوای تنش

سلولی نه تنها توسط بیوسنتز و انتقال بلکه توسط 
Kamada-شود )ها تنظیم میکاتابولیسم آن

et Romero -., 2008; Agudeloet alNobusada 

2013., al.)  در کاتابولیسمPAs  ،دو نوع آنزيم
( و DAO) 5مسی وابسته به اکسیدازهاآمین دی
( وابسته به فلاوين آدنین PAO) 6اکسیدازهایآمین پلی
و  DAOsدرگیر هستند.  (ADF) 7نوکلئوتیددی

PAOs  نقش مرکزی را در کاتابولیسمPAs  در گیاهان

گیاهی به  PAOs. (Liu et al., 2014) کنندبازی می

ا، هشوند.  گروه اول از اين آنزيمدو گروه تقسیم می
Spd  وSpm  4تولید  ترتیببهرا اکسید کرده و- 

 9آمینوبوتانول-4 آمینوپروپیلN- (3-)و  8آمینوبوتانول
و پراکسید هیدروژن  10آمینو پروپاندی -3و1به همراه 

(2O2H کرده و در کاتابولیسم انتهايی )PAs  فعال
نیتروژن  4Nاست. گروه دوم کربن را در سمت خارجی 

از  Spdاکسید کرده و تولید  Spmو  Spdمربوط به 
Spm و ،Put  ازSpd  2به همراهO2H  کرده و در مسیر

                                                                     
1. Polyamine 

2. Putrescine 

3. Spermidine 

4. Spermine 

5. Cu-dependent diamine oxidase 

6. Polyamine Oxidase 

7. FAD-dependent polyamine oxidase 

8. 4-Aminobutanal 

9. N-(3-aminopropyl)-4-aminobutanal 

1 0. 1,3-diaminopropane 

 et alMo ,.2015 ;) دخالت دارد PAsتبديل برگشتی 

2018., et alFreitas استفاده از استیل .)-CoA 
وسیله به Spmاستیل اسپرمیدين و -Nجهت تشکیل 

استیل ترانسفراز اسپرمیدين/اسپرمین  -Nآنزيم 
(SSAT; EC 2.3.1.57 اولین مرحله از پروسه )

است. بنابراين مشتقات  PAsپذير کاتابولیسم برگشت
N- استیل مشتقات ترجیحیPAOs (PAO, EC 

است.  Putو  Spdجهت تولید  ترتیببه( 1.5.3.11
ZmPAO  53که يک آنزيم گلیکوپروتئین مونومريک 

است، اولین  FADکیلودالتونی حاوی يک مولکول 
PAO های ذرت شناسايی ه در اپوپلاست سلولبود ک
 علاوه بر اين، نتايج (.Cervelli et al., 2004شد )

 PAOsاده که د حاصل از مطالعات مختلف نشان

 زومپراکسیگیاهی در واکوئل، آپوپلاست، سیتوپلاسم و 
 ;Cervelli et al., 2004شوند )يافت می

Tavladoraki et al., 2006; Moschou et al.,. 
2008; Freitas et al., 2018.) 

گیاهی توسط يک خانواده ژنی  PAOsهای آنزيم
شود. برای کوچک که شامل چند عضو است، کد می

 PAOپنج ژن  Arabidopsis thalianaمثال در ژنوم 

(AtPAO1-AtPAO5)  و در ژنوم برنج هفت ژن
(OsPAO1-OsPAO7)  .شناسايی شده است

 PAOاين پنج ژن مطالعات متعدد نشان داده است که 
درگیر  PAsعمدتاً در تبديل برگشتی  A. thalianaدر 

انجام شده توسط  In silicoهمچنین مطالعه  هستند.
Moschou et al. (2008) بر روی اين پنج ژن 

PAOs  درA. thaliana  نشان داد کهAtPAO3  از
 PAOهای نظر همولوژی در مقايسه با ديگر ژن

اين محققین، ژن  متفاوت و غیر معمول است.
AtPAO3  را بیان و پروتئین مربوط به آن را در 

E. coli سازی کردند. در اين مطالعه مشخص خالص
برگشتی  واکنش متوالی تبديل PAO3شد که آنزيم 

Spm  را بهSpd کند و به همین خاطر با کاتالیز می
PAOs  پستانداران تشابه عملکردی دارد. همچنین در
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-Cدر  AtPAO3نشان دادند که ها اين تحقیق آن
ترمینال حاوی يک موتیف، جهت جايابی در پراکسیزوم 
است. اين نتايج با آزمايشات تجربی نیز ثابت شد 

(Moschou et al., 2008.)  در برنج چهار ژن
(OsPAO1 ،OsPAO3 ،OsPAO4  وOsPAO5 از )

 درگیر هستند PAsهفت ژن در تبديل برگشتی 
(Ahou et al., 2014; Wang et al., 2014 يکی .)

که بخوبی مطالعه شده است  PAOهای ديگر از ژن
ZmPAO1  در ذرت است که در کاتابولیسم نهايی

PAs اند شده مشخص کردهمطالعات انجام .دخالت دارد
های ارتولوگ در در ذرت دارای ژن PAOخانواده  که

( OsPAO1-7( و برنج )AtPAO1-5آرابیدوپسیس )
 Citrus sinensisد ژن در است و همان تعدا

(CsPAO1-6)  ثابت باقی مانده است. آنالیزهای
 Iرا در سه دسته  ZmPAOهای فیلوژنتیکی پروتئین

(ZmPAO1 ،)II (ZmPAO5 ،)III (ZmPAOs 2, 

بیشتر به  ZmPAO1( طبقه بندی کرد. 6- ,4- ,3-
OsPAO7  که يک آنزيم درگیر کاتابولیسم انتهايی

PAs  است، شباهت دارد(Jasso-Robles et al., 

که در  PAO(. در مطالعه حاظر توالی پروتئین 2016
های گیاهان مختلف شناسايی شده از منابع و بانک

اطلاعاتی بازيابی، و مطالعات بیوانفورماتیکی به منظور 
گونه  15در  PAOمطالعه روابط فیلوژنتیکی و ساختاری 

رابطه  گیاهی انجام شد. اطلاعات حاصل از اين مطالعه
گیاهی را  PAOsهای ساختاری و فیلوژنتیکی بین جنبه

زمینه خوبی را جهت مطالعه ساختار و نشان داده و پیش
 کند.در گیاهان ديگر فراهم می PAOsعملکرد 

 

 روش و مواد
 فیلوژنتیکی هایآنالیز

 PAOsتوالی آمینواسیدی مربوط به  58در اين تحقیق 
گونه  5ای، لپه دوگونه  9گونه گیاهی شامل  15در 
ای و يک گونه گیاه پست که تا به حال شناسايی لپهتک
 UniProt ،Ensemblهای اطلاعاتی اند، از بانکشده

Plants ،Phytozome  وGenBank  بازيابی شدند
(Mahdizade et al., 2013گونه .)ای لپه های دو

 ،A. thaliana، Solanum lycopersicumشامل 
Brassica juncea ،Nicotiana tabacum، Vitis 

vinifera (Grape)، Linum usitatissimum، 
Capsella rubella، C. sinensis و Glycine 

max، ای شامل لپههای تکگونهHordeum 

vulgare ،Oryza sativa ،Zea mays، Setaria 

italica  ،و يک گونه گیاه پستMonoraphidium 

neglectum پروتئین ، بود. مشخصات توالیPAO 
ها که شامل خانواده، نام پروتئین، کد مربوط به اين گونه

های اطلاعاتی، شماره کروموزومی که توالی در بانک
ژن مربوط به پروتئین مربوطه بر روی آن قرار دارد و 

آورده شده  1های آمینواسیدی در جدول تعداد باقیمانده
 است.

ز برنامه ها با استفاده اچندگانه توالی رديفیهم
Clustal Omega  ( انجام شدSievers et al., 

-Neighborهای فیلوژنتیکی براساس (. درخت2011

Joining  وMaximum likelihood با  ترتیببه
 PhyML 3. 0و  ClustalXهای استفاده از برنامه

وجود آمدند. توپولوژی درخت فیلوژنتیکی با استفاده از به
. بر روی درخت کشیده شد MEGA6 افزارنرم

 نقاط دو MEGA7افزار فیلوژنتیکی با استفاده از نرم
 زايی مشخص شدند.برابر شدگی و گونه

 

 شدهحفاظت هایموتیف آنالیز

 Multiple شده با استفاده از برنامههای حفاظتموتیف

Em for Motif Elicitation ((MEME;. 
version 4.9.1) و Search Tool (MAST; 

version 4.9.1) شدند شناسايی (Bailey et al., 

 زير شرح به MEME آنالیز پارامترهای (.2009
 در يک يا صفر ها:موتیف وقوع توزيع شدند: اعمال

 حداقل ،10 متفاوت: هایموتیف تعداد توالی، هر
 .50 موتیف: طول حداکثر و 6 موتیف: عرض
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ای و ای، دو لپهلپهتکها به سه دسته های برجسته. پروتئینز ويژگیای اگیاهی با خلاصه PAOsاعضای خانواده  .1جدول 
 اند.گیاهان پست تقسیم شده

Plants Family Protein name Accession no. 
Chromosome 

Occurrence no. 
Amino acid 

residues 
Dicots 

A. thaliana 
Brassicaceae AtPAO1 

Q9FNA2 
NM_121373 

5 472 

  AtPAO2 
Q9SKX5 

AF364952 
2 490 

  AtPAO3 
Q9LYT1 

AY143905 
3 488 

  AtPAO4 
Q8H191 

AF364953 
1 497 

  AtPAO5 
Q9SU79 

AK118203 
4 533 

S. lycopersicum Solanaceae SlPAO1 
Solyc01g087590 
XP_004229651.1 

1 497 

  SlPAO2 Solyc07g039310 7 513 
B. juncea Brassicaceae BjPAO AY188087 # 541 

N. tabacum Solanaceae NtPAO 
AB200262 

BAE16174.1 
# 495 

V. vinifera (Grape) Vitaceae VvPAO1 VIT_01s0127g00750 1 489 
  VvPAO2 VIT_01s0127g00800 1 495 
  VvPAO3 VIT_03s0017g01000 3 677 
  VvPAO4 VIT_04s0043g00220 4 490 
  VvPAO5 VIT_12s0028g01120 12 490 
  VvPAO6 VIT_12s0055g00480 12 463 
  VvPAO7 VIT_13s0019g04820 13 1026 

L. usitatissimum Linaceae LuPAO1 Lus10020726 # 490 
  LuPAO2 Lus10005021 # 464 
  LuPAO3 Lus10039599 # 496 
  LuPAO4 Lus10029495 # 472 
  LuPAO5 Lus10019725 # 481 

C. rubella Brassicaceae CrPAO2 Carubv10023090m.g # 485 
  CrPAO3 Carubv10019588m.g # 487 
  CrPAO4 Carubv10020181m.g  496 

C. sinensis Rutaceae CsPAO1 Cs7g02060.1 7 496 

  
CsPAO2 Cs7g18840.2 

orange1.1g010001m.g 
7 520 

  
CsPAO3 Cs6g15870.1 

orange1.1g039105m.g 
6 493 

  
CsPAO4 Cs4g14150.1 

 
4 569 

  CsPAO5 Cs7g23790.1 7 485 
  CsPAO6 Cs7g23670.1 7 487 

G .max Fabaceae GmPAO2A Glyma08g41570 # 494 
  GmPAO2B Glyma18g14620 18 498 
  GmPAO3A Glyma14g03610 14 489 
  GmPAO3B Glyma02g45140 2 487 
  GmPAO4 Glyma11g33090 13 493 

H. vulgare 
Monocots 

Poaceae HvPAO1 AJ298131 
# 495 

  HvPAO2 AJ298132 # 503 

O. sativa Poaceae OsPAO1 
Os01g0710200 
XP_015630114 

2 512 

  OsPAO2 
Os03g0193400 

NM_001055782 
3 351 

  
OsPAO3 Os04g0623300 

NM_001060458 
4 484 

 Poaceae 
OsPAO4 Os04g0671200 

NM_001060753 
4 487 

  
OsPAO5 Os04g0671300 

NM_001060754 
4 492 

  
OsPAO6 Os09g0368200 

NM_001069545 
9 496 

  
OsPAO7 Os09g0368500 

NM_001069546 
9 474 

Z. mays Poaceae ZmPAO1 
NM_001111636 

GRMZM2G034152 
10 500 

  ZmPAO2 GRMZM2G000052 # 481 
  ZmPAO3 GRMZM2G396856 # 482 
  ZmPAO4 GRMZM2G150248 # 493 
  ZmPAO5 GRMZM2G035994 # 504 
  ZmPAO6 GRMZM2G078033 # 487 

Sorghum bicolor Poaceae SbPAO1 XM_002448510 6 483 
  SbPAO2 Sb06g032450 6 487 
  SbPAO3 Sb06g032460 6 491 

S. italic Poaceae SiPAO2 Si009973m.g # 483 
  SiPAO3 Si021886m.g # 487 
  SiPAO4 Si021875m.g # 491 

Lower plants 
M. neglectum 

Selenastraceae MnPAO1 XP_013904807.1 # 532 

  MnPAO2 XP_013904806.1 # 325 
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 ساختاری آنالیزهای

 صورتبه بیوانفورماتیکی و ایمقايسه آنالیزهای
 شد انجام ExPASy سايت وب در آنلاين

( Hajibarat, & Saidi ;2003 .,et al Gasteiger

 تعداد شامل فیزيولوژيکی پارامترهای (.2019
 درصد ايزوالکتريک، نقطه مولکولی، وزن آمینواسید،

-پیش ProtParam وسیلهبه آبگريزی درصد و چربی

and Saidi ;2005 .,et al Gasteiger ) شدند بینی

2018 ,Hajibarat.) توسط دوم ساختار بینیپیش 
SOMPA شد انجام (Geourjon and Deleage, 

 در جايابی راهنمای توالی بینیپیش (.1995
 Predotar سرور از استفاده با پلاستید و میتوکندری

 بینیپیش (.Small et al., 2004) شد انجام 1.03
 با آن داخل در برشی هایوجايگاه راهنما توالی

 شد انجام SignalP 4.1 سرور از استفاده
(Petersen et al., 2011.) هلیکس شناسايی 

 وسیلهبه هاپروتئین توالی در ممبرانترانس
TMHMM 2.0 شد انجام (Krogh et al., 

 از هاپروتئین سلولی جايگاه شناسايی برای (.2001
 ,.Yu et al) شد استفاده ProtComp آنلاين برنامه

 سرور از استفاده با سوم ساختار بینیپیش (.2006
MODEL-SWISS  شد انجام ( .,et al Biasini

Virtual Molegro  افزار نرم از استفاده با و (2014

Viewer کیفیت شد. نمايان هاآن بعدی سه تصاوير 
-ProSA سرور از استفاده با شده بینیپیش مدل

web شد ارزيابی (2007 .,et al Wiederstein.) 

 

 بحث و نتایج
 گیاهی PAOs تکاملی روابط بررسی

 را گیاهی PAOs دوری و نزديکی هک فیلوژنی درخت
 درخت اين است. شده آورده 1 شکل در دهدمی نشان

 پروتئین 58 کامل توالی از استفاده با فیلوژنتیکی
-Neighbor روش اساس بر گیاهی PAO به مربوط

joining روش اساس بر شد. ساخته Maximum 

Likelihood   نیز درخت فیلوژنتیکی بسیار مشابهی
(. بر اساس تفکیک تکاملی 1)فايل پیوست دست آمد هب

طورکه موجود بین گیاهان پست و گیاهان عالی همان
جلبک  PAOsهای مربوط به رفت، پروتئینانتظار می

 Kaurقرمز يک کلاستر جداگانه را تشکیل داده است )

et al., 2018 کننده تأيید(. امتیاز بوت استرپ بسیار بالا
 (.1اين موضوع بود )فايل پیوست 

کلاستر  6در گیاهان عالی به  PAOsهای پروتئین
 6( تقسیم شدند. در بین اين 7تا  2اصلی )کلاستر 

( Bو  Aبه دو زيرکلاستر ) 4و  2کلاستر، کلاسترهای 
اعضای خانواده جلبک قرمز  1تقسیم شدند. کلاستر 

M. neglectum دهد که دارای دو پروتئین را نشان می
PAO  2است. زير کلاسترA ها ایبیشتر شامل دو لپه

ای لپهتکهای تعداد گونه 2Bدر حالی که در کلاستر 
 که است عضو 6 دارای 2A بیشتر است. زير کلاستر
، و يک L. usitatissimumشامل دو پروتئین از 
، A. thaliana ،N. tabacumپروتئین از هر کدام از 

S. licupersicum  وC. sinensis  .استAtPAO1 
درگیر  PAsزير کلاستر در مسیر تبديل برگشتی  در اين

دارای  N. tabacum (NtPAO)گیاه  PAOاست و با 
 قبلی هایپژوهش در و است يکسان درصد توالی 83

 به و اندگرفته قرار يکسان شاخه زير يک در همواره
 دارای نیز NtPAO رسدمی نظربه دلیل همین
 Tavladoraki et) باشد مشابهی کاتالیتیکی ويژگی

al., 2006.) 2 زيرکلاستر هایپروتئین بیشترB 
 که است Poaceae خانواده هایایلپهتک به مربوط
  از پروتئین دو ،O. sativa از پروتئین سه شامل

Z. mays و H. vulgare .کلاستر، زير اين در است 
ZmPAO1 هایآنزيم به نزديک بسیار OsPAO2, 

-6, -7، HvPAO1, -2 سیرم در که است 
 ,.Ono et al) هستند درگیر PAs انتهايی کاتابولیسم

2012; Kusano et al., 2015; Jasso-Robles 

et al., 2016.) بودن دور توجه قابل نکته 
HvPAO1 و HvPAO2 است، زيرکلاستر اين در 
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 موتیف توالی با انتهايی-C توسعه رسدمی نظرهب که
AEAK در شده حفاظت HvPAO2 جهت که 

 اين دلیل است نیاز مورد سلولیدرون بیيامکان
 OsPAO7 (.Samasil et al., 2017) باشد دوری

 در ممبرانترانس دومین حاوی کلاستر اين در
 ترشح جهت که است 20-29 آمینواسیدهای موقعیت

 شبیه نظر اين از و لازم، آپوپلاست فضای درون به
ZmPAO1 و HvPAO1 است (Wang and Liu, 

 حاوی 2B کلاستر زير هایپروتئین تمامی (.2015
 OsPAO2 که حالی در هستند آمینواسید 500-475

 ترمینال-N ناحیه فاقد و است آمینواسید 351 دارای
 در کاتالیتیکی فعالیت جهت ضروری هایباقیمانده که

 است ممکن آنزيم اين بنابراين است. دارند، قرار آنجا
 بر (.Liu et al., 2014) باشد کاتالیتیکی فعالیت فاقد

 هایپروتئین تحقیق اين از حاصل نتايج اساس
VvPAO1 و VvPAO2 زير اين به مربوط که 

 ديگر مانند است ممکن باشند،می کلاستر
 يا آپوپلاست در کلاستر زير اين هایپروتئین

 کاتابولیسم مسیر در و شده يابیمکان سیتوپلاسم
 اين صحت تأيید باشند. درگیر PAs انتهايی

 بعدی تحقیقات در آزمايشگاهی کارهای با بینیپیش
 اهمیت و فعالیت درک جهت ضروری مرحله

  است. پروتئین دو اين بیولوژيکی
 هایخانواده از هايیپروتئین دارای 3 کلاستر

 و است هاایلپه دو و هاایلپهتک هایگونه مختلف
 است. هاایلپه دو به مربوط کلاستر اين اعضا بیشتر

 و VvPAO3 پروتئین دو دارای سترکلا اين
VvPAO7 خانواده از Vitaceae .ديگر است 

 از BjPAO و AtPAO5 شامل کلاستر اين اعضای
 کلاستر اين هایآنزيم است. Brassicaceae خانواده

 هایتترآمین برگشتی تبديل در و بوده سیتوپلاسمی
Spm و T-Spm به Spd و( به نه Put) است درگیر 

(Liu et al., 2014.) زير دو شامل 4 کلاستر 
 به مربوط 4A کلاستر زير که بود B و A کلاستر
 زير است. ایلپه دو گیاهان از مختلف هایخانواده

 خانواده ایلپهتک گیاهان به مربوط 4B کلاستر
Poaceae .کلاستر زير مانند  نیز 5 کلاستر است 

4B ایلپهتک گیاهان به مربوط آن اعضای تمام 
 شامل ذرت PAOs است. Poaceae هخانواد

ZmPAO2, -3, -4, -6 کلاستر زير و 5 کلاستر در 
4B بودند. نزديک برنج زومیپراکسی هایآنزيم به 
 سازماندهی يک ZmPAO2, -3, -4, -6 هایژن

 همه طول دارند، اگزون 10 با شده حفاظت ژنومی
 باقی ثابت تقريباً  هااينترون موقعیت و هااگزون اين
 که است اين کننده تأيید نتايج اين همه است. هماند
 هستند ژنی شدگی برابر دو حاصل هاژن اين

(Jasso-Robles et al., 2016.)  
در  5و  4Bهای موجود در کلاستر تمامی آنزيم

دخالت دارند، البته  PAsمسیر تبديل برگشتی 
 Onoمتفاوت است ) PAsها برای اختصاصی بودن آن

et al., 2012; Liu et al., 2014ی(. تمام اعضا 
ای های گیاهان دو لپهمربوط به پروتئین 7و  6کلاستر 

و  LuPAO1 شامل دو پروتئین 6است. کلاستر 
LuPAO2  از خانوادهLinaceae های و پروتئین
AtPAO2 ،CrPAO2 ،CrPAO3  وAtPAO3  از
های هستند. پروتئین Brassicaceaeخانواده 
AtPAO2  وAtPAO3 اين کلاستر قرار دارند،  که در
های پراکسیزومی بوده و در تبديل برگشتی جزء آنزيم

PAs های ترتیب ارتولوگدخالت دارند و بهCrPAO2 
(. در کلاستر Liu et al., 2014هستند ) CrPAO3و 
که  VvPAO5و  CsPAO2به استثنای دو پروتئین  7
و  Rutaceaeهای ترتیب مربوط به خانوادهبه

Vitaceae اين کلاستر را  یهستند، بقیه اعضاPAOs 
است  Fabaceaeگیاه سويا که مربوط به خانواده 

 تبديل در CsPAO2 دهند. پروتئینتشکیل می
 حاوی پروتئین است. اين درگیر Put به Spd برگشتی

 اين کهازآنجايی و بوده پراکسیزوم در يابیمکان توالی
 به را هتشاب بیشترين توالی تشابه نظر از پروتئین

VvPAO5 فعالیت  رسدمی بنظر داردVvPAO5 
 (.Wang & Liu, 2015) باشد CsPAO2مشابه 
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 PAOsو تمامی  ساخته شده Neighbor-joiningگیاهی. اين درخت بر اساس روش  PAOsرابطه فیلوژنتیکی  .1شکل 

 کلاستر اصلی تقسیم شدند. 7گیاهی به 
 

لی توسعه بسیار که گفته شد در گیاهان عاطورهمان
به دلیل دو برابر  PAOهای وسیعی در تعداد پروتئین

شود. در اين پژوهش با استفاده از شدن ژنی ديده می
زايی بر مناطق دوبرابر شدگی و گونه 7افزار مگا نرم

(. 1روی درخت فیلوژنتیکی مشخص شده است )شکل 
دهنده با توجه به درخت فیلوژنتیکی، يک مدل که نشان

بین گیاهان  PAOsک تکاملی و دوبرابر شدگی تفکی
پست )جلبک قرمز( و گیاهان عالی است رسم شده 

دلیل به PAOsاست. در اين مدل توسعه وسیع در تعداد 
ها نشان داده ایها و دو لپهایلپهتکدوبرابرشدگی در 
 (.2شده است )شکل 

 
 شدهحفاظت هایموتیف شناسایی

 در که شودمی طلاقا توالی به شدهحفاظت موتیف
 تکرار مرتب صورتهب مرتبط هایپروتئین از گروهی

 10 پژوهش اين از حاصل نتايج اساس بر شود.می
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 به مربوط پروتئین توالی 58 در شده حفاظت موتیف
PAOs (.3 شکل و 2 )جدول شد شناسايی گیاهی 
 ،55 ،57 درترتیب به 10 و 4 ،5 ،8 شماره هایموتیف

 اين بنابراين بودند. يکسان هاتوالی از عدد 50 و 54
 تکامل طول در هاموتیف اين که دهندمی نشان نتايج

 اين کاملتقريباً  حفاظت اند.شده حفاظت شدت به
 از که است اين دهندهنشان PAOs در هاموتیف
 بر علاوه هستند، اهمیت حائز بسیار عملکردی لحاظ

 PAO یهاتوالی میان در هاآن توزيع و تشکیل اين
 توجه قابل تکاملی رويداد يک مختلف هایگونه از

 تغییرات از ترکیبی (.Wang et al., 2014) است
 کاملاً  هایموتیف و خانواده مخصوص توالی
 به جديد هایگونه گیریشکل هنگام شدهتحفاظ
 کندمی کمک PAO هایپروتئین عملکرد حفظ

(Wang et al., 2014.) در OsPAO2 نوع هیچ 
 PAOs از يک هیچ با ایشدهحفاظت يکسان فموتی
 نتايج با نتايج اين و نشد پیدا بررسی مورد

 اين بودند کرده پیشنهاد که شدهانجام هایپژوهش
 دارد کامل همخوانی است، عملکرد فاقد پروتئین

(Liu et al., 2014.) 
 

 
دهنده تفکیک تکاملی و ده است که نشانرسم ش 1. مدل با توجه به شکل PAOsهای ژنی در دو برابرشدگی. 2شکل 

به دلیل  PAOsبین گیاهان پست )جلبک( و گیاهان عالی و همچنین توسعه وسیع در تعداد  PAOsدوبرابر شدگی ژنی 
 ای است.ای و دو لپهلپهتکهای دوبرابر شدگی ژنی در گونه

 
 پیدا شدند. MEMEاهی که توسط برنامه گونه گی 15در  PAOشده در توالی پروتئین های حفاظتموتیف .2جدول 

Motif E-value Width Sites Sequence 

1 3.4e-1304 50 30 
HTDYSFG[FC]P[VI]D[LM]GASWLHGVC[NK]EN[PS] 
LAP[LIV]I[GR]RLGL[PR]LYRTSGD[ND]SVLYDH 

2 6.0e-1193 50 29 
[HY][EK]VLQW[YC][LIV]CR[ML]E[GA]WFA[AT]DA[DE]TISL[KQ][CGN] 
WDQE[EVH][LV]L[PT]GGHGLMV[RN]GY[RD]PVI[NK][TA] 

3 1.2e-1220 50 30 
NKI[AI]L[HR]FDNVFWPNVE[FV]LGVV[AS][PDE]TSY[GA]C[SG] 
YFLNLHKATG[HN]PVLVYM[PA]AG[RQ] 

4 1.4e-928 29 54 
PV[GD][NR][LVI][FY]F[AT]GE[AH]TSEX[YHF][SP] 
G[SYT]VHGA[YF][SL][STA]G[IL][MD] 

5 6.1e-689 21 55 [PA][TI][QD][YI]LV[SP]RW[GW][ST][DN][PR][NF][SF]LGSYS[YN] 

6 8.1e-1008 36 49 
V[TK][TV]EDGS[TV][FY]VAD[AY][AV][IV][VI][STA] 
V[PS][LI]GVL[KQ][AS][ND][LT]I[KQ]F[EK]P[KE]LPD 

7 1.5e-954 50 30 
DLESYAL[FY]D[MK]DGNQVPQELVTK[VI]G[EK][TI]FE[RK] 
IL[EK]ET[VG]KVR[DE]E[HQT]D[EN]DM[SP][ILV][LA][QK]A 

8 2.9e-685 23 57 PSVI[VI][IV]G[AG]G[MI][SA]G[IL][AS]AA[RK]ALS[DEN]A[SG] 

9 6.3e-550 50 16 
D[MV][AM][VI]YTKIFLKFPYKFWPCGP[GE][KTR]EFF[LI] 
YA[HS][ES]RRGYY[TG][FV]WQ[HE][FLM]E[NK][EAQ]YP[GD][SA]N 

10 5.9e-498 21 50 EK[LQM]SDE[AE][AT][AV][NA][FE][AV][MF]S[QV]L[KR]K[MI][LF][PG] 
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 ساختاری هایبینیپیش

  ،PAO هایپروتئین ساختار بررسی منظوربه
A. thaliana و ایلپه دو گیاهان نماينده عنوان به 

O. sativa ایلپهتک گیاهان نماينده عنوان به 
 به مربوط پروتئینی توالی اين، بر علاوه شدند. انتخاب

 تمام در تقريباً  فیلوژنتیکی، درخت در گیاه دو اين
 رسدمی نظرهب بنابراين داشتند، حضور ترهاکلاس

 گیاهی PAOs ساختار بررسی جهت خوبی نماينده
 سرور با هاپروتئین اين اولیه ساختار باشند.

ProtParam شدند آنالیز (Gasteiger et al., 

2005.) ProtParam مختلف پارامترهای 
 شودمی استنباط پروتئینی توالی از که فیزيکوشیمیايی

 طول اولیه ساختار آنالیزهای در کند.می سبهمحا را
 (،pI value) ايزوالکتريک نقطه مولکولی، وزن توالی،
 ،(Asp+Glu) منفی بار با هایباقیمانده کل تعداد
 ،(Arg+Lys) مثبت بار با هایباقیمانده کل تعداد

 میانگین و آلیفاتیک شاخص ناپايداری، شاخص
(. از بین 3محاسبه شد )جدول  (GRAVY) آبگريزی

 AtPAO1 (472توالی مورد مطالعه که شامل  12

aa)، AtPAO2 (490 aa)، AtPAO3 (488 aa)، 
AtPAO4 (497 aa)، AtPAO5 (533 aa)، 
OsPAO1 (512 aa)، OsPAO2 (351 aa)، 
OsPAO3 (484 aa)، OsPAO4 (487 aa)، 
OsPAO5 (492 aa)، OsPAO6 (496 aa) و 
OsPAO7 (474 aa) ،هایتوالی بودند OsPAO2 

 بیشترين و کمترين دارای ترتیببه OsPAO5 و
 وزن دارای OsPAO1 توالی بودند. مولکولی وزن

 آمدهدستبه نتايج با که بود 54.1kDa مولکولی
 از استفاده با را مولکولی وزن که محققین ديگر توسط

 بودند، کرده گیری اندازه آکريلامیدپلی ژل الکتروفورز
 PAO (.Liu et al., 2014) دارد کامل همخوانی

 وزن با مونومری پروتئین يک ذرت گیاه به مربوط
 از حاصل نتايج اساس بر و است kDa-53 مولکولی

 که گرفت نتیجه توانمی مولکولی وزن برآورد

PAOs يک است ممکن مشابه، مولکولی وزن دارای 
  (.Ono et al., 2012) بگیرند خود به مونومری فرم

 از OsPAO7 برای آمدهدستبه مشابه نتايج
 است بینیپیش اين کنندهتأيید نیز تجربی آزمايشات

(Liu et al., 2014.)  
های شده برای پروتئیننقطه ايزوالکتريک محاسبه

PAO  بودند که بیشترين آن مربوط  85/5و  66/4بین
بود.  OsPAO2و کمترين آن مربوط به  OsPAO1به 

است که در آن بار  pHای از نقطه ايزوالکتريک نقطه
سازی الکتريکی برابر صفر است. اين مطلب در خالص

انحلال  pHپروتئین دارای اهمیت بوده و در اين 
ها در کمترين حد و پويايی آن در سیستم پروتئین

 ,.Darabi et alالکتروفوکوسینگ برابر صفر است )

های دارای بار (. بزرگترين عدد مربوط به باقیمانده2014
و پس از آن  AtPAO5 (69)مربوط به پروتئین  منفی

OsPAO1 (66)  و کمترين آن مربوط بهOsPAO2 

بود. علاوه بر اين بزرگترين عدد مربوط به  (31)
های ترتیب در پروتئینهای دارای بار مثبت بهباقیمانده

AtPAO5 (59)  وOsPAO1 (55)  و کمترين آن در
OsPAO2 (19) .مشاهده شد 

اشد ب 40اخص ناپايداری آن کمتر از پروتئینی که ش
 اگر شود وعنوان يک پروتئین پايدار در نظر گرفته میبه

، ممکن باشد 40پروتئینی شاخص ناپايداری آن بیشتر از 
سی سه توالی مورد برر 12است ناپايدار باشد. در بین 

 AtPAO1و  OsPAO2 ،AtPAO3ها عدد از توالی
 06/41و  47/41، 87/41ص ناپايداری ترتیب با شاخبه

یزان با م AtPAO5دارای بیشترين مقدار بودند و توالی 
. دارای کمترين میزان بود 63/31شاخص ناپايداری 

میزان نسبی  عنوانبهشاخص آلیفاتیک يک پروتئین 
و  وسینزولهای جانبی آلیفاتیک )آلانین، والین، ايزنجیره

ه شود و ممکن است بلوسین( يک پروتئین تعريف می
ه عنوان يک فاکتور مثبت در جهت افزايش مقاومت ب

های کروی در نظر گرفته شود گرما در پروتئین
(Darabi et al., 2017 .) 

 

 
 



 (19-36) 1398 تابستان، چهارم پیاپی ،هشتم سال، فناوری گیاهان زراعیعلمی ـ پژوهشی زيست مجله 28

 

 

 

 

 
 شناسايی شدند.  MEMEکه توسط برنامه  PAOsهای حفاظت شده در موتیف .3شکل 

 اند.های متفاوت نشان داده شدهها در رنگموتیف

 
 O. sativaو  A. thalianaدر  PAOی هااز آنالیز ساختار اول پروتئین. نتايج حاصل 3جدول 

Plants 
Protein 

name 

Amino 

acid 

residues 

Molecular 

weight 
PI (Asp+Glu) (Arg+Lys) 

Instability 

index 

Aliphatic 

index 
GRAVYa 

A. 

thaliana 

AtPAO1 472 52866.12 5.30 55 43 41.06 87.56 -0.153 

AtPAO2 490 54321.11 5.75 60 51 39.93 91.29 -0.116 

AtPAO3 488 54131.65 5.64 63 52 41.47 91.11 -0.182 

AtPAO4 497 54930.78 5.15 61 45 34.90 93.76 -0.104 

AtPAO5 533 58686.42 5.80 69 59 31.63 80.69 -0.262 

O. sativa 

OsPAO1 512 54112.10 5.85 66 55 37.21 82.97 -0.151 

OsPAO2 202 22688.83 4.66 31 19 41.87 70.89 -0.697 

OsPAO3 484 53644.33 5.68 62 48 33.45 95.89 -0.060 

OsPAO4 487 52913.40 5.29 60 43 32.73 94.72 -0.041 

OsPAO5 492 54186.05 5.52 59 44 34.77 98.86 0.013 

OsPAO6 496 55653.95 5.54 62 53 35.27 80.56 -0.306 

OsPAO7 474 53258.15 5.08 59 45 36.30 83.48 -0.253 
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نشان داده شده است  3طورکه در جدول همان
 هایتوالیمربوط به  ترتیببهبیشترين شاخص آلیفاتیک 

OsPAO5  وOsPAO3 و  86/98با مقدار  ترتیببه
 AtPAO5و کمترين مقدار مربوط به پروتئین  89/95

بود. بیشترين مقدار شاخص آلیفاتیک  69/80دار با مق
 OsPAO3و  OsPAO5های در توالی ترتیببه

 Darabi etها است )دهنده پايداری ساختاری آننشان

al., 2017 میزان .)GRAVY  )حلالیت پروتئین(
 OsPAO5ها فقط برای توالی آمده برای توالیدستبه

شاخص ها منفی بود. مثبت بود و برای بقیه توالی
GRAVY کند. هرچه حلالیت پروتئین را مشخص می

 هااين شاخص با ارزش منفی کمتر باشد پروتئین
  آبگريزتر هستند.

 
 دوم ساختار

  SOMPAبینی ساختار دوم پروتئین توسط سرور پیش
(Self-Optimized Prediction Method with 

Alignment) ( انجام شدGeourjon & Deleage, 

(. اين سرور حضور مارپیج الفا، دور بتا، راندوم 1995
. زندرا در توالی پروتئینی تخمین می کويل و صفحات بتا

های انتخابی در در اين مطالعه آنالیز ساختار دوم پروتئین
نشان  O. sativa و A. thalianaتوالی مربوط به  12

درصد( و  40/33-03/42داد که ساختار دوم مارپیچ آلفا )
درصد( دارای بیشترين  28/28-91/36راندوم کويل )

 58/8-32/12مقدار و کمترين مقدار مربوط به دور بتا )
طور کلی ساختار دوم مارپیج ه(. ب4درصد( است )جدول 

 مربوط به گیاه  PAOهای آلفا در پروتئین
A. thaliana  بیشتر از گیاهO. sativa  .بود

های سطح هسته ترين مکان برای مارپیچ آلفامعمول
پروتئین است که يک رابطه را برای تعامل با محیط آبی 

کند. قسمت داخلی مارپچ تمايل به بیرون ايجاد می
گريز و قسمت بیرونی تمايل به داشتن آمینواسیدهای آب
دوست دارد، بنابراين در طول داشتن آمینواسیدهای آب

يز گرمارپیج از هر چهار آمینواسید، سه آمینواسید آب

شده در اين پژوهش نشان بینیخواهد بود. نتايج پیش
 نسبت به A. thalianaمربوط به  PAOsدهد که می

PAOs  گیاهO. sativa  تعامل بیشتری با محیط آبی
-پیرامون خود دارند. برعکس مارپیچ آلفا، ساختار صفحه

بیشتر بود. ساختار  O. sativaگیاه  PAOsهای بتا در 
-دار میتار دوم بسیار کشیده و چینبتا، ساخ هایصفحه

های بتا با مارپیچ های مهم صفحهباشد. يکی از تفاوت
در ساختار  های که معمولاًآلفا اين است که اسیدآمینه

اند، اول زنجیره پروتئینی با فاصله زياد از هم قرار گرفته
گیرند، برای تشکیل اين ساختار در مجاورت هم قرار می

ی بتا تمايل به سختی داشته و هابنابراين صفحه
رسد نظر میهپذيری ناچیزی دارند. بنابراين بانعطاف
 در مقايسه با  O. sativaدر  PAOsهای پروتئین

A. thaliana  دارای انعطاف کمتر بوده و حلالیت
پذيری کمتر باعث پايداری بیشتر کمتری دارد. انعطاف

در  PAOsتوان گفت که شود در نتیجه میپروتئین می
O. sativa ( دارای پايداری بیشتر هستندLabadorf 

et al., 2010; Misumi et al., 2011.) 
 

 ترجمه از پس تغییرات بینیپیش

 هایسرور با ترجمه از پس تغییرات بینیپیش
Predotar 1.03 و SignalP 4.1 شد انجام 

(Small et al., 2004; Petersen et al., 2011.) 
Predotar هایتوالی N- جهت که ترمینال 

 را هستند نیاز مورد سازپیش هایپروتئین يابیمکان
 Predotar پروتئینی توالی هر برای کند.می شناسايی

 در يابیمکان توالی وجود از احتمالی برآورد يک
 فرض و کندمی فراهم ER و پلاستید میتوکندری،

 داخل در يابیمکان توالی وجود عدم بینیپیش چهارم
 توالی اينکه فرض بر هابینیپیش اين است. والیت

 اندشده انتخاب پروتئوم از فرضیصورت به نظر مورد
 به هاتوالی درصد 10 صورت اين در شود.می انجام
 20 و پلاستید سمت به درصد 10 میتوکندری، سمت
 اساس بر شوند.می مندهدف ER سمت به درصد
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 از يک هیچ تحقیق اين از آمدهدستبه نتايج
 جهت راهنما توالی حاوی پروتئینی هایتوالی
 تنها و نبودند پلاستید و میتوکندری در يابیمکان
 يابیمکان جهت راهنما توالی حاوی AtPAO5 توالی

 پیوست فايل و 5 )جدول بودند اندوپلاسمی شبکه در
 و راهنما توالی وجود ،SignalP 4.1 سرور (.2

 بینیپیش آن داخل در را برشی هایسايت موقعیت
 5-30) کوتاه پپتید يک راهنما توالی کند.می

 هایپروتئین اکثر انتهايی -N در موجود آمینواسید(
 مسیرهای وارد است قرار که است شده سنتز تازه

 اين از آمدهدست به نتايج اساس بر شوند. ترشحی
 و AtPAO1، OsPAO6 هایتوالی تحقیق

OsPAO7 ند.بود سیگنال توالی حاوی O. Sativa 
 گرفته نظر در هاایلپهتک مدل گیاه عنوان به که
 اين از است. PAOs کننده کد ژن 7 حاوی شودمی

، OsPAO4ها آن از عدد سه PAO عدد 7
OsPAO3 و OsPAO5، ديگر عضو چهار به نسبت 

 بیان بیشترين گلدهی مرحله در و زنیجوانه مرحله در
 با همسو و آمدهدستبه نتايج اساس بر دارند. را

 حاوی PAOs از عضو سه اين شدهانجام تحقیقات
 در يابیمکان جهت ترمینال -C در راهنما توالی

 در و نبوده پلاسمايیغشای  و پلاستید میتوکندری،
 در يابیمکان جهت راهنما توالی حاوی عوض

 منتقل زومپراکسی به فعالیت جهت و بوده پراکسیزوم
 Put يا و Spd به Spm برگشتی تبديل در و شده

 ,.Ono et al., 2012; Liu et al) هستند دخیل

 از شده مشتق سبز فلورسنت موقت بیان (.2014
 در بود شده ادغام OsPAO1 با که GFP پروتئین

 بمباران پیاز اپیدرم هایسلول هسته و سیتوپلاسم
 در OsPAO1 که است واقعیت اين کنندهتأيید  شده

 نیز مشابه هایپژوهش کند.می فعالیت سیتوپلاسم
 نیز AtPAO5 و AtPAO1 که اندداده نشان
 ,.Moschou et al) هستند سیتوپلاسمی هایآنزيم

2008; Ono et al., 2012; Liu et al., 2014.) 
 

 O. sativaو  A. thalianaدر  PAOهای پروتئیننتايج حاصل از آنالیز ساختار دوم  .4جدول 
Plants Protein name Alpha helix (%) Extended strand (%) Beta turn (%) Random coil (%) 

A. thaliana 

AtPAO1 34.11 21.19 8.90 35.81 
AtPAO2 39.18 21.22 10.20 29.39 
AtPAO3 41.80 20.08 9.84 28.28 
AtPAO4 35.01 24.55 8.58 31.59 
AtPAO5 42.03 18.01 10.88 29.08 

O. sativa 

OsPAO1 33.40 19.34 10.35 36.91 

OsPAO2 36.14 21.78 10.89 31.19 

OsPAO3 37.19 22.93 9.92 29.96 

OsPAO4 36.55 22.59 12.32 28.54 

OsPAO5 35.98 21.14 10.98 31.91 

OsPAO6 34.88 19.76 11.29 34.07 
OsPAO7 34.18 20.04 10.55 35.23 

 
 O. sativaو  A. thalianaدر  PAOهای مه در پروتئینبینی تغییرات پس از ترجپیش .5جدول 

Plants Protein name Mitochondrial Plastid ERa Elsewhere Prediction Signal peptide Tmhelixb 

A. thaliana 

AtPAO1 0.01 0.01 0.16 0.83 none Yes NO 
AtPAO2 0.02 0.01 0.00 0.97 none NO NO 
AtPAO3 0.01 0.01 0.00 0.98 none NO NO 
AtPAO4 0.01 0.00 0.00 0.99 none NO NO 
AtPAO5 0.23 0.00 0.80 0.16 ER NO NO 

O. sativa 

OsPAO1 0.01 0.02 0.05 0.93 none NO NO 

OsPAO2 0.04 0.03 0.00 0.93 none NO NO 

OsPAO3 0.01 0.00 0.00 0.99 none NO NO 

OsPAO4 0.12 0.00 0.81 0.16 none NO NO 

OsPAO5 0.01 0.00 0.99 0.01 none NO NO 

OsPAO6 0.01 0.00 0.99 0.01 ER Yes A20-A29 

OsPAO7 0.01 0.03 0.00 0.96 none Yes A20-A29 
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 سرور از استفاده با توپولوژی بینیپیش
TMHMM 2.0 شد انجام (Krogh et al., 

 داد ننشا پژوهش اين از آمدهدستبه نتايج (.2001
 دارای OsPAO7 و OsPAO6 هایتوالی تنها که

 فايل و 5 )جدول هستند ممبرانترانس هلیکس
 ترتیببه 20-29 و 1-19 آمینواسیدهای (.3 پیوست

 در ممبرانترانس هلیکس و پپتید سیگنال عنوانبه
 نشان نتايج اين شدند. شناسايی پروتئین دو اين
 جهت و دهبو آپوپلاستی آنزيم دو اين که دهدمی

 هایآزمايش شوند.می منتقل آپوپلاست به فعالیت
 مورد در محققین ديگر توسط شدهانجام تجربی

 بینیپیش اين صحت کنندهتأيید OsPAO7 پروتئین
 OsPAO6 مورد در اما (Liu et al., 2014) است
 در آزمايشگاهی کارهای با بینیپیش اين صحت تأيید

 د.رسمی بنظر ضروری بعدی تحقیقات

 
 سوم ساختار بینیپیش

 توالی PDB کد شامل شدهبینیپیش هایالگو ويژگی
 میزان مدل، بینیپیش برای استفاده مورد الگوی

 پايان و شروع نقطه الگو، توالی با مدل توالی يکسانی
 ده،ش استفاده آن از مدلینگ جهت که هایباقیمانده
 Z-score و مدلینگ جهت استفاده مورد الگو توصیف

 است. آمده 6 جدول در
 ساختار بینیپیش نهايی هدف بعدی سه ساختار

 هاپروتئین فعالیت درک جهت و بوده هاپروتئین
 از استفاده با سوم ساختار بینیپیش باشد.می ضروری

 (4 )شکل شد انجام SWISS-MODEL سرور
(2014 .,et al Biasini). سه ساختار پايگاه اين 

 هایالگوريتم از ستفادها با را هاپروتئین بعدی
 از استفاده با را سازیمدل کار که سازیمدل
 ساختار که هایتوالی با آمینواسیدی توالی ترازیهم
 Darabi et) دهدمی انجام است، شده شناسايی هاآن

al., 2014.) ساختار بینیپیش برای تحقیق اين در 
 و گیاهی PAOs ديگر توالی از PAOs توالی سوم

Lysine-Specific Histon Demethylase ساختمان که 
 بود، شده مشخص تجربی هایروش طريق از هاآن

 يک دارای هاتوالی اين ساختمان شد. استفاده
 دو اين اتصال است. دومین دو با مشترک توپولوژی

-U کاتالیکی تونل يک گرفتن شکل باعث دومین
 و داشته طول آنگسترم 30 حدود در که شده شکل

 هایسوبسترات به اتصال جهت مطلوبت صوربه
PA تونل اين دهانه است. گرفته شکل U- در شکل 

 سطح از يکسان نقطه يک در پروتئین طرف دو
 هادهانه از يکی پروتئین اين در دارد. قرار پروتیئن

 است اسیدی آمینواسیدهای باقیمانده تعدادی دارای
 پروتونه PA هایسوبسترات هدايت دراحتمالاً  که

 داشته نقش سوبسترات به اتصال جايگاه به شده
باشند.

 
 O. sativaو  A. thalianaدر  PAOهای ويژگی توالی الگو و مدل پروتئین .6جدول 

Plants Protein name Residues Seq Identiy Template Description Z-score 

A. thaliana AtPAO1 19-430 50.73 1h81.1.A Polyamine Oxidase -8.96 

AtPAO2 26-465 33.41 2y48.1.A Lysine-Specific Demethylase 1A -5.41 

AtPAO3 25-467 32.25 2xah.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -8.1 

AtPAO4 26-467 33.65 4bay.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -5.73 

AtPAO5 3-530 27.48 2uxn.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -5.06 

O. sativa OsPAO1 4-507 35.68 5mbx.1.A Peroxisomal N(1)-acetyl-spm/spd oxidase -8.29 

OsPAO2 4-347 79.75 3kpf.1.A Polyamine oxidase -5.3 

OsPAO3 13-452 32.78 2xah.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -9.08 

OsPAO4 20-459 35.14 2xah.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -5.02 

OsPAO5 22-462 34.12 2xah.1.A Lysine-Specific Histon Demethylase 1A -5.41 

OsPAO6 30-490 83.01 1h81.1.A Polyamine oxidase -10.2 

OsPAO7 30472 84.62 1h81.1.A Polyamine oxidase -10.15 
 

 

 

 

 

 

 

https://swissmodel.expasy.org/templates/1h81.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2y48.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2xah.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/4bay.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2uxn.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/5mbx.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/3kpf.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2xah.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2xah.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/2xah.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/1h81.1
https://swissmodel.expasy.org/templates/1h81.1
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 آمینواسید تعدادی حاوی تونل میانی قسمت
 قابلم در تونل درونی قسمت نهايتاً و است آروماتیک

 اکسیداسیون الیکیکات جايگاه ايجاد جهت فلاوين
PA ينا يکسانی میزان به توجه با است. گرفته قرار 

 سه تمانساخ احتمالاً الگو پروتئین توالی با هاتوالی
 دیبع سه ساختار باشند. داشته مشابهی بسیار بعدی
 لعهمطا برای بریمیان تحقیق اين در شدهبینیپیش
 است PAOs اين ساختاری جزئیات بررسی و بعدی

(2002 .,et al Binda.) 
شده با استفاده از سرور بینیکیفیت مدل پیش

web-ProSA  ارزيابی شد(., et alWiederstein 

2007) .score-Z دهنده کیفیت کلی مدل نشان
شده است. مقدار آن در يک طرح که حاوی  بینیپیش

Z-score های پروتئین که ساختار برای تمامی زنجیره
ر ضن شده است و در حال حاصورت تجربی تعییها بهآن
و  6شود )جدول وجود دارد، نمايش داده می PDBدر 

(. در اين طرح گروهی از ساختارها از منابع 5شکل 
های مختلف متمايز ( با رنگNMRو  X-rayمختلف )

که توان برای بررسی اينها میشوند و از اين طرحمی
شده در محدوده بینیساختار پیش Z-scoreآيا 
 Nativeهای طور معمول برای پروتئینازهای که بهامتی

 ,Sipplشود هست يا نه )با اندازه مشابه يافت می

شده برای بینیهای پیشدر اين تحقیق مدل .(1993
های مورد بررسی در محدوده امتیازهای تمامی پروتئین

با اندازه  Nativeهای معمول برای پروتئین طوربهکه 
 بود.شود، مشابه يافت می

 

 
 

-SWISSبا استفاده از سرور  O. sativaو  A. thalianaدر  PAOهای بینی ساختار سوم پروتئینپیش .4شکل 

MODELها به رنگ خاکستری نشان داده شده است.. مارپیچ آلفا به رنگ قرمز، صفحات بتا به رنگ آبی و راندوم کويل 
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 ProSA-webه از سرور با استفاد PAOهای پروتئین Z-scoreطرح  .5شکل 

 
 گیرینتیجه

 تفسیر و آنالیز در اساسی نقش بیوانفورماتیک
 و متدها از و دارد ژنومیک و پروتئومیک هایداده

 فیزيک، رايانه، علوم آمار، رياضی، علوم هایتکنیک
 تواندمی علم اين کند.می استفاده پزشکی و بیولوژی

 روابط بینیپیش جهت قدرتمند ابزار يک عنوانبه
 کارهب هاپروتئین عملکردی و ساختاری فیلوژنتیکی،

 جامع مطالعه اولین حاضر بیوانفورماتیکی مطالعه برود.
 گیاهی PAOs ساختاری و فیلوژنتیکی روابط مورد در

 يک پست گیاهان PAOs تحقیق اين در است.
 داد. تشکیل عالی گیاهان PAOs از جداگانه کلاستر

 تعداد در وسیعی بسیار توسعه عالی گیاهان در
 ديده ژنی شدن برابر دو دلیل به PAO هایپروتئین

 اصلی کلاستر 7 به عالی گیاهان در PAOs شد.
 4و  2کلاستر، کلاسترهای  7شد. در بین اين  تقسیم

 کلاسترهای شدند. ( تقسیمB و Aبه دو زيرکلاستر )
 دو و ایلپهتک گیاهان از PAOs شامل 4 و 3 ،2

در  PAOsمخصوص  5که کلاستر  . در حالیای بودلپه
مخصوص  7و  6ای و کلاسترهای لپهتکگیاهان 

ها در ای بود. قرار گرفتن اين توالیگیاهان دو لپه
ها در ی تفاوت آندهندهنشانکلاسترهای متفاوت 

يابی درون سلولی است که فعالیت کاتالیکی و مکان
اين موضوع کننده تأيیدشده های حفاظتآنالیز موتیف

توالی آمینواسیدی  12منظور مطالعات ساختاری بود. به
 ترتیببه A. thalianaو  O. sativaمربوط به گیاهان 

 که ایلپه دو و ایلپهتک گیاهان نماينده عنوانبه
 انتخاب نبودند، دسترس در هاآن ساختاری اطلاعات

 که داد نشان هاپروتئین اين دوم ساختار آنالیز شدند.
 دور و بتا صفحات کويل، راندوم آلفا، مارپیچ ترتیبهب

 آلفا مارپیج دوم ساختار بود. مقدار بیشترين دارای بتا
 A. thaliana گیاه به مربوط PAO هایپروتئین در

 تعامل دهندهنشان که بود O. sativa گیاه از بیشتر
 آبی محیط با A. thaliana به مربوط PAOs بیشتر

 در بتا هایصفحه دوم ساختار است. خود پیرامون
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PAOs  گیاهO. sativa  بیشتر بود. اين نتايج
پذيری کمتر و پايداری بیشتر انعطاف دهندهنشان

PAOs  گیاهO. sativa  .اطلاعات ساختاری است
حاصل، همسو با آنالیزهای فیزيکوشیمیايی که 

سیگنال پپتید و هلیکس های توالی دهندهنشان
 O. sativaگیاه  PAOsاز ر برخی تنها د ممبرانترانس

ها ضروری بنظر جهت درک فعالیت اين پروتئین بود،
 اطلاعات فیلوژنتیکی، فیزيکوشیمیايی ورسد. می

خوبی برای  پايه مطالعه اين در شده بینیپیش ساختاری
مطالعات آتی در مورد جزئیات ساختمانی و عملکردی 

PAOs های تجربی فراهم گیاهی از طريق روش
 کند.یم
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