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A B S T R A C T 

60 kDa heat shock proteins (HSP60s) also known as chaperonin (cpn60) play 

an important role in plant growth and stress response. In this study, 32 HSP60 

genes were identified in the soybean genome through bioinformatics tools, 

which are distributed on 14 chromosomes. Most of these proteins are 

hydrophilic, acidic, and unstable with a high aliphatic index The evolutionary 

tree divided HSP60 proteins of soybean, Arabidopsis, and rice into three main 

groups based on their cellular location. The proteins of different subgroups 

have highly conserved gene structure, conserved motifs, intron phase, and 

three-dimensional structure, which can indicate their functional similarities in 

different subgroups. Several cis-regulatory elements responsive to stresses, 

growth and hormones were found in the promoter of GmHSP60 genes, that 

indicate their role in plant growth and response to environmental stresses. 

Gene ontology (GO) analysis predicted that GmHSP60 genes were 

responsible for protein folding and refolding in an ATP-dependent manner in 

response to various stresses. Analysis of the transcriptome pattern (RNA-seq) 

showed that most of the GmHSP60 genes had high expression in response to 

salt, drought, cold, heat, submergence, and nutrient deficiency stresses, which 

indicates their role in improving soybean tolerance to abiotic stresses. 

Overall, these findings provide useful information to better understand the 

function of GmHSP60 genes in soybean and facilitate the way for the 

utilization of chaperonin family genes for achieving plant tolerance against 

abiotic stresses. 
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 »مقاله پژوهشی«
  هااا آن   ی کارکرد   ی بررس   و  ا ی سو  ژنوم  گستره  در  HSP60 خانواده  ی ها ژن  یی شناسا 

 ی ست ی رز ی غ   ی ها تنش   به  پاسخ   در 
 
 *یمحمد رایسم

 

 چکیده 
د،  ن شو ی شناخته م   ز ی ( ن cpn60)   ن ی عنوان چاپرون به  ( که HSP60)   ی دالتون   لو ی ک   60  ی شوک حرارت   های ن ی پروتئ 

تیکی،  های بیوانفورما از طریق ابزار   مطالعه   ن ی در ا  . نمایند ی م   فا ی ا   تنش به  گیاه  پاسخ  و  نمو  و    در رشد   ی نقش مهم 
سویا   HSP60ژن    32 ژنوم  روی    شد   یی شناسا   در  شده   14که  توزیع    ها ن ی پروتئ   ن ی ا   شتر ی ب اند.  کروموزوم 
اس آب  آل   دار ی ناپا   ، ی د ی دوست،  شاخص  تکامل   هستند. بالا    ک ی فات ی با  سویا،    HSP60ی  ها ن ی پروتئ   ی، درخت 

برنج   و  مبنا آرابیدوپسیس  بر  گروه   ی سلول   گاه ی جا   ی را  سه  در    ی ها ن ی پروتئ   نمود.   ی بند م ی تقس   ی اصل   در  واقع 
  ی شدگ از حفاظت   ی بعد ساختار سه و    نترون ی شده، فاز ا حفاظت   ی ها ف ی موت   ، ی مختلف از نظر ساختار ژن   ی ها رگروه ی ز 

  ن ی چند   مختلف باشد.   ی ها رگروه ی ها در ز آن  ی کارکرد   ی ها ت شباه   انگر ی ب   تواند ی امر م   ن ی که ا   بوده برخوردار    یی بالا 
شد    افت ی   GmHSP60های  در پروموتر ژن   ها ها، رشد و نمو و هورمون گو به تنش پاسخ   س ی س   یمی ظ عنصر تن 
  ی شناس   ی هست   ل ی و تحل   ه ی تجز   . باشد ی م   ی ط ی مح   ی ها به تنش   اه ی گ   پاسخ و  ها در رشد و نمو  نقش آن   انگر ی که ب 
 ( پ GOژن  ژن   ی ن ی ب ش ی (،  که  تنش   GmHSP60  ی ها کرد  به  پاسخ  تاخو   ، مختلف   ی ها در  و    ی ردگ مسئول 
نشان    ( RNA-Seq)   پتوم ی ترانسکر   بررسی الگوی   هستند.   ATPوابسته به    ی به روش   ن ی مجدد پروتئ   خوردگی تا 
ب   داد  تنش   یی بالا   ان ی ب   ی دارا   GmHSP60  ی ها ژن   شتر ی که  به  پاسخ  گرما،    ، ی خشک   ، ی شور   ی ها در  سرما، 

  باشد. می   ی ست ی رز ی غ   ی ها به تنش   ا ی تحمل سو   ش ی افزا   نقش آنها در   بیانگر که    بودند   یی غرقاب و کمبود مواد غذا 
سویا فراهم آورده    در   GmHSP60 ی ها ژن برای درک بهتر کارکرد    را   ی د ی اطلاعات مف   ها افته ی  ن ی ا طور کلی،  به 
  ی ست ی رز ی غ   های تنش   گیاهان در برابر   به تحمل   ی اب ی دست   ی برا   ن ی خانواده چاپرون   ی ها استفاده از ژن   ی راه را برا و  
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 مقدمه 
 یه  امانن  د تنش  یریناپ  ذاجتناب  یط   یمح  یهابا چالش  اهانیگ
را   ه  اعملک  رد آنمواجه هستند ک  ه رش  د و    یستیرزیو غ  یستیز
 ه  ای. تنش(Vaughan et al., 2018) کنن  دیشدت محدود مبه
 یدرص  د 70عام  ل و باع  ه ک  اهش  نیتربازدارن  ده یس  تیرزیغ

. (Mantri et al., 2012) دنش  ویم یزراع    اه  انیعملک  رد در گ
از  یمختلف یهاسمیمکان اهانیگ ،های محیطیقابله با تنشم  یبرا

 آن  اتومیکیب  ر،(،    ی  ابی)جهت  یکیمورفولوژ  هایجمله مکانیسم
در   اتریی   )تغ  یکیبلوغ ب  ر،(، فنول  وژ  شیو افزا  یاروزنه  هدایت)

و  ش  هیر یکیدرولی   ه تی)ه  دا یکیول  وژیزی(، فنم  ویمراح  ل 
 یتع  ادل هورم  ون، ها(تیاس  مول تجم  ع) یکیفتوس  نتز(، مت  ابول

 هی   ثانو یه  اتی( و متابولدیاس   کیلیسیو سال  لنی، اتاسیدآبسیزیک)
ان  د هتوس  عه داد  را  (نیگنیو ل  نیانیآنتوس  د،یفلاونوئ  د،یزوپروپانوئی)ا
(Nagaraju et al., 2021) .اه  انیگ ها،س  میمکان نی   بر اعلاوه 
و ب  ه آن   داده  صیتش  خ  یو مولکول  یح سلولرا در سطو  تنش  دیبا

 انیب  یعی،ی طبهانیپروتئ  انیب  ، تا بتوانند با بازدارندگیپاسخ دهند
 ,.Pareek et al)نماین  د  ءرا الق  ا ت  نشم  رتبب ب  ا  یهانیپروتئ

ب  ه تجم  ع منج  ر  یس  تیرزیغ ه  ایتنش یطور کل   ب  ه .(2010
ل در د باع  ه اخ  تلان   توانیمد ک  ه متعاقب  ا   نش  ویم  هایینیپروتئ
ت  نش،   بیدر شرا  بقا  یبرابنابراین،  د.  نشو  ی گیاهکید متابولعملکر

ح  ال ک  اهش تجم  ع   نیه  ا و در ع   نیپروتئ  طبیعی  بیحفظ ترک
غلبه ب  ر  یاست. برا یضرور اهانیگ یبرا  طبیعیریغ  یهانیپروتئ
ه  ا( HSP)  1حرارت  ی  ش  وک  ه  ایپروتئین  اهانیگ  ،یمشکل  نیچن
 ب  ه  کنن  د ک  ه در تحم  لیم  دی   تول  یمولک  ول  یه  انام چاپرونبه

 ;Guo et al., 2016)نقش دارند  یستیو ز یستیرزیغ هایتنش

Vierling, 1991)چندمنظوره عمل  یهانیعنوان پروتئها به. آن
 هی   و تجزخوردگی، انتق  ال  را با ت  ا  ی سلولی راوستازئموو ه  نموده
. (Vierling, 1991)کنن  د یحف  ظ م ت  نش بیدر ش  رائین وتپ  ر

HSPش  وک  یه  انیپروتئ ب  ه دخ  و یها بر اس  او وزن مولک  ول
، HSP90 ،HSP70(، HSP100ی )لودالت    ونیک 100 یحرارت     
HSP60 ،HSP40 ،HSP20  وHSP10    ش  وندیم یبندمیتقس 

(Gupta et al., 2010; Wang et al., 2004). 
 بیها در تم  ام ش  راس  لول  بقای  یبرا  HSP60  یهانیچاپرون
کارآم  د   خوردگیت  ا  یب  را  چ  ون،  رس  ندنظر میب  ه  یرشد ض  رور

، ب  وده  یسلول  یاتیح  یکه واسطه عملکردها  یمتعدد  یهانیپروتئ

 
1. Heat shock  k proteins 

ه  ا وتیوکاریه  ا و  یوباکتریه  ا،  ئیآرکهستند. آنه  ا در    ازیمورد ن
مج  دد، تجم  ع و   گیخوردن، ت  ایپ  روتئ  خوردگیت  اداشته و  وجود  
 Balchin)کنند یم لیرا تسه یتوکندریبه کلروپلاست و م انتقال

et al., 2016; Hartl et al., 2011)ین   یپروتئ یه  ا. کمپلکس 
 بی   در ترکداده و  لیرا تش  ک یادوحلق  ه یس  اختارها یگ  ومریال

دن  اتوره ش  ده و ت  ازه   یه  انیپروتئ  یخوردگتا  ن،یپروتئ  کارکردی
 Ditzel et)کنند  یم مشارکت ATP  زیدرولیه قیه از طرسنتز شد

al., 1998; Saibil et al., 2013). ن،ینت  اکنون دو ن  وپ چ  اپرو 
( و HSP60) دهای(، پلاس  تGroELنام ه  ا )ب  هیدر باکتر Iن  وپ 

 توزولیو س    ه  اآرکئی در II(، و ن  وپ Hsp60ها )یتوکن  دریم
مش  خص و  یس  تالیکرس  اختار ، ب  ا (CCT/TriC) یوتیوک  اری

 Braig et al., 1994; Ditzel et)ند اهشد ییشده شناساحفاظت

al., 1998; Hill & Hemmingsen, 2001)ژن  وم  اهان،ی. در گ
را ک  د  یدیو پلاس  ت  یتوکندریم  نیچاپرون  یهاهمولو،  ی،استهه
 ,.Hill & Hemmingsen, 2001; Peng et al) کن  دیم

2011) .GroEL درEscherichia coli   وHSP60 یتوکندریم 
 دیپلاس  ت  HSP60  ک  ه  ی، در ح  البوده  کسانیواحد  ریز  14  یحاو

 ,.Martel et al)باش  د می βو  α یواح  د مج  زاریش  امل دو ز

1990; Nishio et al., 1999). 
HSP60 و  یاهی   گ یهادر کلروپلاس  تE. coliمی، از آن  ز 

، محافظت 2CO  کنندهتیتثب  یاصل  نیپروتئ  کعنوان یبه  سکویروب
 ,.Hemmingsen et al., 1988; Wang et al)نمای  د یم

 RbcL  یواح  دهاریز  یخوردگت  ا. مشاهده شده است ک  ه  (2004
کوف  اکتور آن  نیو همچن    HSP60 نیپروناتوس  ب چ    یاهی   گ

HSP20 ش  ود یانج  ام م(Wang et al., 2004; Wilson & 

Hayer-Hartl, 2018) .و  وپلاس   تلرک نیچ   اپرونک   ه زمانی
 میآن  ز بی  ان ش  د،بیش E. coli هیدر س  و یکمک    یفاکتوره  ا
-Wilson & Hayer)مش  اهده ش  د  س  کویروب یاهیگ یعملکرد

Hartl, 2018) .هانیکه چاپرونتوان نتیجه گرفت که بنابراین، می 
 ک  ارکردی انی   در ب حی  اتی یه  او نقش کنن  دیم  یبا هم همکار

 ب  ر ای  ن،لاوهع  ه  ا دارن  د.ژنترانسکدش  ده توس  ب    یهانیپروتئ
HSP60  س  میابولدر مت  ینقش مهم  RNA حفاظ  ت و پ  ردازش ،

RNA نماید یم فایا زین(Ruggero et al., 1998). 
در پاسخ ب  ه   HSP60  هایپروتئین  یکیولوژیاگرچه عملکرد ب

 مش  خص ش  ده از جمله ذرت، سورگوم و فلف  ل  اهیتنش در چند گ
 ;Haq et al., 2019; Nagaraju et al., 2021) اس  ت ش  ده

Prasad et al., 1990)یهاخاص ژن یحال، عملکردها نی. با ا 
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HSP60  ایدر س  و  ه  ای غیرزیس  تیتنشتحم  ل ب  ه    افزایش، در 
 مانده است. یمبهم باق
( از نظر اقتصادی و غ  ذایی یک  ی از .Glycine max Lسویا )

شود. ای  ن محص  ول، ترین محصولات در جهان محسوب میمهم
را   2022در س  ال  ان  جه     یروغن  یدانه ها  دیدرصد از کل تول  61

-http://soystats.com/international)ده    د یم لیتش    ک

world-oilseed-production/ .) ای  ن گی  اه، ن  ه تنه  ا پ  روتئین
گیاهی و روغن خوراکی، بلکه اسیدهای آمینه ضروری برای انسان 

 شیافزا. (Zhang et al., 2015)نماید و حیوانات را نیز فراهم می
دانه بدون به خطر انداختن روغن  نیپروتئ  یو محتوا  ایعملکرد سو
 ایس  وتولی  د  ح  ال،    نیبوده است. با ا  ایسو  اصلاح  یاز اهداف اصل

محیطی تهدی  د ه  ای زیس  تتوسب خشکی، شوری و س  ایر تنش
 ه  ایاین مطالعه با توجه به اهمی  ت پروتئینشود. بنابراین، در  می

HSP60  خ  انواده ژن  ی در   نالیز جامعی از ای  ندر پاسخ به تنش، آ
گیاه سویا انجام شد. با استفاده از برخی ابزارهای بیوانفورم  اتیکی، 

 یه  اکروموزوم  یه  ا روژن  نی   ا  عی   توزتحلیل ساختارهای ژنی،  
ه  ای های فیزیکوشیمیایی و موتیف، روابب تکاملی، ویژگیمختلف
ای  ن، تجزی  ه و بر  شده آنها مورد مطالعه قرار گرفت. علاوهحفاظت

عناص  ر و    GmHSP60های  ( ژنGO)  1شناسی ژنتحلیل هستی
کنش ها صورت گرفت. شبکه برهمدر پروموتر ژن  2تنظیمی سیس

 HSP60 ه  ایبعدی پروتئینپ  روتئین و س  اختار س  ه -پ  روتئین 
ه  ای بین  ی ش  دند و در نهای  ت، آن  الیز الگوه  ای بی  ان ژنپیش

GmHSP60  های این شد. یافته  های غیرزیستی انجامتحت تنش
بنایی ب  رای مطالع  ات آین  ده در جه  ت کش  ف عملک  رد مطالعه م

ه  ای گیاه سویا در برابر تنشتحمل    افزایشدر    HSP60ای  هژن
 غیرزیستی خواهد بود.

 

 پژوهش  نهی شیپ
 HSP60ه  ای  مطالعات متع  ددی نش  ان داده اس  ت ک  ه پروتئین

عنوان ند. بهنمایهای مهمی در فرآیند تحمل به تنش ایفا مینقش
 یاتی   نقش ح  HSP60های  مثال، مشخص شده است که پروتئین

و   ییگرم  ا  ب  ه ت  نشتحم  ل    ،یتوکندریم  وژنزی، بوینم  میدر تنظ
نماین  د یم ف  ایا یگ  ومریال ین   یپروتئ یس  اختارها بندیس  رهم

(Prasad & Stewart, 1992).  در بررس  یHsu  و همک  اران
واس  طه هب  یتوکن  دریم  RNA  ، پی  رایشسیپسودیدر آراب(  2019)

 
1. Gene ontology 

2. Cis-regulatory element   

HSP60  ش  دمش  اهده (Hsu et al., 2019). یاعض  ا انی   در م 
، AtHSP60α1  ه  ایژن  ،در آرابیدوپسیس  HSP60  یخانواده ژن

AtHSP60β1    وAtHSP60β2  تح  ت   اعض  ا،  ریبا سا  سهیدر مقا
. (Weiss et al., 2009) ش  دند ءش  دت الق  ابه ییت  نش گرم  ا

و مخم  ر،  E. coliدر  HSP10و  HSP60 ه  ایبی  ان ژنبیش
نش  ان داد  شوری ب  الا و  یاسمز یهادر برابر تنشها را آنتحمل  

(Wang et al., 2004) . 
Kim  ک  ه بیش  تر اعض  ای  ( نش  ان دادن  د2021)و همک  اران

اشعه م  اوراء ب  نفش و های  در کاهو تحت تنش  HSP60های  ژن
. (Kim et al., 2021)، افزایش بیان نشان دادند نور با شدت بالا 
های مختلف نش  ان سورگوم در بافت  HSP60های  آنالیز بیان ژن

 انی   در بر، ب  کنواختیطور  به  SbHSP60  یهاژن  که بیشترداد  
مش  اهده  ش  هیر یهادر بافت یمتوسط انیکه ب  یدر حال  ،شوندیم
 نیش  تریب  SbHSP60  یانتخ  اب  یه  اژن  بر این، بیشتر. علاوهشد
و ب  ه دنب  ال آن   ش  وریو    یخش  ک  یهارا تحت تنش  انیب  زانیم

و  Haq .(Nagaraju et al., 2021) ت  نش س  رما نش  ان دادن  د
در فلف   ل را  HSP60ژن  16در مجم   وپ ( 2019همک   اران )

گیاه  یپاسخ دفاع ها درشناسایی نموده و نتیجه گرفتند که این ژن
ای  ن .  نق  ش دارن  د  یس  تیرزیغ  یه  اتنش  ریو س  ا  در برابر گرم  ا

غشاء   پایداریو در    نمودهعمل    نیچاپرون-پویعنوان لبه  هاپروتئین
از تجم  ع  نهای  تو در کنن  د، می و ت  اخوردگی مج  دد، مش  ارکت

 .(Haq et al., 2019)نمایند یمی ریجلوگ ریناپذبرگشت  یحرارت
را در   HSP60  بی  ان ژنافزایش  ،  (2016)همکاران  تورهان و  
 Turhan)ن  د نشان داد ییتحت تنش گرما یوندیپ یگوجه فرنگ

et al., 2016)که اف  زایش بی  ان ژن . در حالیAT1G55490  در
در ص  نوبر تح  ت  PtHSP60-33یس و همول  و، آن آرابیدوپس   

 ,.Taj et al., 2010; Yer et al)ت  نش ش  وری مش  اهده ش  د 

در تحم  ل   HSP60  ه  ایژن  دخالتاین مطالعات بیانگر    .(2018
 .باشدمی تلفهای مخبه تنش

HSP60  تح  ت  اف  زایش بی  ان  ،سیدوپسیدر آرابی  کلروپلاست
 ,Xu & Huang) نش  ان داد یب  الا و خش  ک یدم  ا یه  اتنش

ک  ه   مش  خص ش  د،  (2013)و همکاران    Kimدر بررسی    .(2010
OsHSP60α1  60  رواحدیزα  نمای  د یم  ک  درا    دیپلاست  نیپرونچا

 S.-R. Kim) اس  ت یضرور rbcL نیپروتئ خوردگیتا یبرا که

et al., 2013) ه  ا را در حفاظ  ت از نیچاپرون تی   اهم. ای  ن ام  ر
 .نمایدیاستنباط م نیپروتئ

 یه  انق  ش متن  وپ ژن بی  انگر ع  ات ف  و در مجم  وپ، مطال
HSP60  از باش  دمی  یط   یمح  یه  اتنشپاسخ به  و    اهیگنمو    در .
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ک  ه  HSP60خ  انواده ژن  ی  یعملکرد  بررسیو    ییرو، شناسا  نیا
ت  نش   یدهگنالیس     در  آن  یمولکول  سمیدرک مکانای جهت  هیپا

 رسد.نظر میبه  یضرور  است،
 

 شناسی پژوهشروش

 در سویا HSP60و آنالیز توالی خانواده ژنی  شناسایی

 Phytozome v13ژنوم سویا از پایگاه اطلاعاتیابتدا توالی کامل 

(www.phytozome.net)آوری ، دانل   ود ش   د. ب   رای جم   ع
ا، ابت  دا ویس    HSP60ه  ای آمینواس  یدی خ  انواده ژن  ی توالی

 Cpn60_TCP1اختصاص    ی  دم    ین HMMمشخص    ات 
(PF00118)  پایگ             اه اطلاع             اتیاز Pfam 
(http://www.sanger.ac.uk/Software/Pfam/)  دانل     ود و

در  BLASTP (P= 0.001)در جستجوی  queryعنوان سپس به

. (Finn et al., 2015)ژن  وم س  ویا ارس  ال ش  د اطلاعاتی  پایگاه
دس  ت آم  ده جه  ت حض  ور دم  ین ه  ای پروتئین  ی بهتم  ام توالی

Cpn60_TCP1 توس       ب پایگ       اهInterProScan  
(http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/)   بررسی مورد 

  .(Jones et al., 2014) فتندقرار گر

 ه   ای غی   ر تک   راری و دارای دم   یندر نهای   ت، پروتئین

Cpn60_TCP1    کیل  و دالت  ون   69ت  ا    50با وزن مولک  ولی ب  ین
سایی ش  دند سویا شنا  HSP60های خانواده ژنی  عنوان پروتئینبه
(Haq et al., 2019).  

 

 هاتجزیه و تحلیل خصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین

اس  یدآمینه، وزن مولک  ولی خ  واص فیزیکوش  یمیایی مانن  د تع  داد 
(MW( نقط  ه ایزوالکتری  ک ،)pI ش  اخص ناپای  داری، ش  اخص ،)

( GRAVYآلیفاتی        ک، و ش        اخص آبگری        زی )
از  pI / Mwاز ابزار محاسبه با استفاده   GmHSP60هایپروتئین

ExPASy  (http://www.expasy.org/tools/ محاسبه ش  دند )
(Gasteiger et al., 2005) . 

 

 تعیین جایگاه سلولی و موقعیت کروموزومی

 WoLF PSORTبرنام          ه آنلای          ن 
(https://wolfpsort.hgc.jp/)  بین  ی جایگ  اه س  لولی برای پیش

 Horton et)مورد استفاده قرار گرفت  GmHSP60های پروتئین

al., 2007)های . تصویر موقعیت کرموزومی ژنGmHSP60  ب  ا
 .(Voorrips, 2002)ترسیم شد  MapChartافزار نرماستفاده از 

 

 ردیفی چندگانه و تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکیهم

س  ویا دو درخ  ت   HSP60ه  ای  دی ژن بن در این مطالعه، جهت گروه 
ه  ای پروتئین  ی  فیلوژنتیک ترسیم شد. درخت اول فق  ب ش  امل توالی 

HSP60  ه  ای سویا و دیگری شامل توالیHSP60  و  آرابیدوپس  یس
ترتیب  ب  ه آرابیدوپسیس و برنج   HSP60های پروتئینی برنج بود. توالی 

  TAIRه                  ای اطلاع                  اتی  از پایگاه 
 (https://www.arabidopsis.org/  )  وRGAP  

(http://rice.plantbiology.msu.edu/)   دس      ت آمدن      د  به
 (Kawahara et al., 2013; Lamesch et al., 2012 )  .  ابتدا آن  الیز

اف  زار  ب  ا نرم   HSP60ه  ای پروتئین  ی  ردیف  ی چندگان  ه توالی هم 
ClustalW    انج  ام ش  د (Thompson et al., 2003 ) ه  ای  . درخت

بر مبنای روش اتصال    MEGA 7.0افزار  فیلوژنتیکی با استفاده از نرم 
برای اطمین  ان از   1000با تکرار  2استرپ ( با آزمون بوت NJ)  1همسایه 

 . ( Kumar et al., 2016) بندی ترسیم شد  صحت گروه 
 

هاای تجزیه و تحلیال سااختار ژنای و شناساایی موتی 

 حفاظت شده

، ب  ا GmHSP60برای بررسی تنوپ و ساختار اعضای خانواده ژنی  
GSDS (http://gsds.cbi.pku.edu.cn/ )اس   تفاده از برنام   ه 

 DNAنسبت ب  ه  CDS اینترون با مقایسه توالی - ساختار اگزون
بر وه. علا(Hu et al., 2015)ژنومی مربوط به هر ژن، ترسیم شد 

بین  ی های آمینواسیدی آنها تحت آن  الیز موتی  ف و پیشاین، توالی
-MEME (http://memeدم        ین ب        ا برنام        ه 

suite.org/tools/meme/ )ار گرفتن  د ق  ر(Bailey et al., 

 20  . پارامترهای م  ورد اس  تفاده ش  امل شناس  ایی ح  داکثر(2009
 50و   6ترتیب  ه  ا ب  هموتیف، و کمترین و بیش  ترین ط  ول موتیف

ه گ   ایه   ا در پاآن 3یمستندس   ازس   پس اس   یدآمینه ب   ود. 
 InterProScanاطلاع                      اتی

(http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/)  یورد بررسم 
 قرار گرفت.

 

 GmHSP60های توالی پروموتر ژن یلو تحل یهتجز

 یه  ادر پروم  وتر ژن تنظیم  ی س  یسعناص  ر  ی  لو تحل تجزی  ه
GmHSP60  ژن کم  ک   یانب  یمبه درک اطلاعات مربوط به تنظ

 
1. Neighbor-Joining 

2. Bootstrap 
3. Annotation 

https://wolfpsort.hgc.jp/
http://meme-suite.org/tools/meme/
http://meme-suite.org/tools/meme/
http://www.ebi.ac.uk/Tools/pfa/iprscan/
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 Phytozomeیاطلاع  ات گ  اهیاز پااس  تفاده  بابنابراین، د. نماییم

v13 ،1500 جفت( ب  از ب  الا دس  ت ک  دون ش  روپATGژن ) ه  ا
عناص  ر   ییو شناس  ا  ش  ده  پروموتر در نظ  ر گرفت  ه  یعنوان توالبه
 PlantCAREاس      تفاده از  ب      ا س      یس یم      یتنظ
(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcar 

e/html/ )گردی  د انج  ام (Lescot et al., 2002).  ب  رای انج  ام
 اف   زار( نی   ز از نرمGOشناس   ی ژن )تجزی   ه و تحلی   ل هستی

Blast2GO (http://blast2go.com/ استفاده ش  د )(Conesa 

& Götz, 2008). 
 

 هاپروتئین کنشبرهم شبکه بعدی وبینی ساختار سهپیش

ب  ا اس  تفاده از  GmHSP60 یه  انیپروتئ بعدیس  ه یس  اختارها
ند ش  د  بینی( پیش/sbg.bio.ic.ac.uk/phyre2)  Phyre2برنامه  

(Kelley et al., 2015). عملک  ردی و فیزیک  ی  ه  ایکنشمیان
سویا ب  ا اس  تفاده از پایگ  اه اطلاع  اتی   HSP60های  بین پروتئین
STRING  (http://string-db.org/)    با شاخص حداقل امتی  از
ب  ا  س  پس. (Szklarczyk et al., 2019)ترسیم شد  4/0متعامل 

 Cytoscape v3.10.1 اف         زاراس         تفاده از نرم
(http://cytoscape.org/  )یهانیپلاگکمک    به و  Cytohubba  
 ش  د  لیتحل  و  هیتجز  هانیپروتئ  کنشبرهمشبکه    ClusterVisو  
(Shannon et al., 2003). 

 

در پاساخ باه   GmHSP60هاای  ه و تحلیل بیاان ژنتجزی 

 های غیرزیستیتنش

سویا در پاسخ    HSP60های  برای تجزیه و تحلیل الگوی بیان ژن
تنش گرما،  به  سرما،  خشکی،  شوری،  شامل  غیرزیستی  های 

داده از  غذایی  مواد  کمبود  و   RNA-Seqهای  غرقاب 
/(http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybeanاست شد.  فاده  ( 

بیانی  داده  نرمال  FPKMهای  جهت  بهدریافتی  صورت  سازی 
(FPKM+1)Log2    نمودار و  نرم  Heatmapتبدیل  افزار توسب 

CIMminer  
(https://discover.nci.nih.gov/cimminer/home.do/  )

 .(Scherf et al., 2000)ترسیم شد 

 

 های پژوهش یافته

 در سویا HSP60شناسایی اعضای خانواده ژنی 

  Cpn60_TCP1شده  دمین حفاظت   HMMبر مبنای پروفایل  
(PF00118)    و الگ  وریتمBLASTP   ه  ای پروتئین  ی  توالی

HSP60    ،ئین  پروت   52برنج و آرابیدوپسیسHSP60    در پایگاه
بر ای  ن، ب  ر اس  او  اطلاعاتی ژنوم سویا شناسایی شدند. علاوه 

توالی انتخابی با وزن مولکولی بیشتر    InterProScan  ،20ابزار 
کیلودالت  ون و ب  دون دم  ین    50کیلودالت  ون و کمت  ر از    69از  

Cpn60_TCP1  ژن    32، ح  ذف ش  دند. در نهای  تHSP60  
گ  اه کروم  وزومی از  اس  او جای   شناسایی شده در ژنوم سویا بر 

GmHSP60-1    ت    اGmHSP60-32   گ    ذاری ش    دند  نام
 (. 1)جدول 

مث  ال    عنوان به متفاوت است،    اهان ی ها در گ ن ی تعداد چاپرون 
 ,Hill & Hemmingsen) آرابیدوپس  یس  در  پ  روتئین    29

م  ورد    20،  ( W. Hu et al., 2009)   در برنج مورد    29،  ( 2001
مورد در صنوبر    49،  ( Singh et al., 2016) ی روباه ارزن دم در  
 (Yer et al., 2018 )  ،16    مورد در فلفل (Hsu et al., 2019 )  
گ  زارش    ( Nagaraju et al., 2021) م  ورد در س  ورگوم    30و  

 شده است. 
( تا  GmHSP60-8)   511های این خانواده از  وتئین طول پر 

605   (GmHSP60-1    وGmHSP60-3  اس  یدآمینه متف  اوت )
  55/ 18بین   ی ش   ده نی   ز ب   ین  ب   ود. وزن مولک   ولی پیش 

 (GmHSP60-8  ت   ا )65/ 76   (GmHSP60-3  کیلودالت   ون )
(  GmHSP60-4)   95/ 32متغیر بود. شاخص آلیفاتیک نیز بین  

ب  ود. نق  اط ایزوالکتری  ک  ( متغیر  GmHSP60-6)   114/ 86تا  
  9/ 07( و  GmHSP60-2)   5/ 25( ب  ین  pIبین  ی ش  ده ) پیش 

 (GmHSP60-3 ب  ود. در حالی )  30ک  ه ش  اخص ناپای  داری  
درصد( کمت  ر از    75 /93)   GmHSP60پروتئین    32پروتئین از  

شوند. شاخص  بینی شده و پروتئین پایدار محسوب می پیش   40
  HSP60  ه  ای درص  د پروتئین   5 /87  ( GRAVYگری  زی ) آب 

  HSP60ه  ای  ده  د بیش  تر پروتئین منفی بوده، که نش  ان می 
 (. 1دوست هستند )جدول  سویا آب 

ب  ا ش  اخص   داری   ناپا  ،یدیدوست، اسآب  هابیشتر این پروتئین
 یه  انیپ  روتئ  ب  ارز  یه  ایژگیو  بی  انگرک  ه    بودهبالاتر    کیفاتیآل

 .(Rao et al., 2008) هستند مرتبب با تنش
نش  ان داد ک  ه جایگ  اه سویا    HSP60های  یابی پروتئینمکان

ها، سیتوپلاسم است. همچین  ین جایگ  اه سلولی عمده این پروتئین
بین  ی ش  د سلولی برخ  ی میتوکندری،کلروپلاس  ت و هس  ته پ  یش

ه  ا احتم  الا  (. وج  ود تن  وپ مک  انی ب  رای ای  ن پروتئین1)ج  دول 
در فرآین  دهای   ه  اهای کارکردی متنوپ این ژندهنده نقشنشان

 باشد.ولی میمختلف سل

http://string-db.org/


 
، شاخص  ی دار ی ، شاخص ناپا ک ی زوالکتر ی ا   طه ، نق ی وزن مولکول   نه، ی دآم ی تعداد اس سویا.  در    HSP60  های خصوصیات فیزیکوشیمیایی پروتئین   . 1  جدول 

  WoLF PSORTبا استفاده از برنامه    ز ی ن   ها ن ی پروتئ   ی سلول   ه گا ی جا   و   رد برآو   Expasy -ProtParamبا استفاده از ابزار    ها ن ی کل پروتئ   ی دروپات ی و متوسب ه   ک ی فات ی آل 
 شد   ی ن ی ب ش ی پ 

 نام ژن
Gene name 

 شماره دسترسی ژن
Gene ID 

طول  

 ن ی پروتئ

Protein 

length (aa) 

 یوزن مولکول

Molecular 

weight 
(kD) 

  نقطه

 کیزوالکتریا

Isoelectric 

point 

 شاخص

 ی داریناپا

Instability 

index 

شاخص 

 کیفاتیآل
Aliphatic 

index 

متوسط  

 کل   یدروپاتیه
GRAVY 

 یسلول گاهیجا
Subcellular 

localization 

GmHSP60-1 Glyma.01G069500 605 65.69 8.99 -0.160 35.90 98.15 Chloroplast 
GmHSP60-2 Glyma.02G071900 545 58.59 5.25 -0.065 31.24 96.28 Cytoplasm 
GmHSP60-3 Glyma.02G126300 605 65.76 9.07 -0.182 38.27 96.21 Chloroplast 
GmHSP60-4 Glyma.02G273200 560 60.27 6.19 -0.082 34.33 95.32 Cytoplasm 
GmHSP60-5 Glyma.05G165500 545 59.06 6.09 -0.021 29.70 104.18 Cytoplasm 
GmHSP60-6 Glyma.05G242700 533 57.55 6.85 0.141 34.99 114.86 Nucleus 
GmHSP60-7 Glyma.07G009600 574 61.18 7.13 -0.102 25.26 101.93 Mitochondria 
GmHSP60-8 Glyma.07G149200 511 55.18 7.19 0.118 36.91 114.66 Nucleus 
GmHSP60-9 Glyma.07G221100 587 62.64 5.96 0.117 33.70 106.01 Chloroplast 
GmHSP60-10 Glyma.08G050100 533 57.63 6.85 0.126 36.31 114.13 Nucleus 
GmHSP60-11 Glyma.08G123100 545 59.09 5.98 -0.020 29.95 104.55 Cytoplasm 
GmHSP60-12 Glyma.08G175900 592 62.84 5.85 -0.084 35.28 101.15 Chloroplast 
GmHSP60-13 Glyma.08G192700 574 61.25 6.04 -0.116 26.61 100.40 Mitochondria 
GmHSP60-14 Glyma.08G364000 535 58.95 5.60 -0.159 33.47 99.64 Cytoplasm 
GmHSP60-15 Glyma.09G158200 554 60.25 5.92 -0.125 39.91 102.51 Cytoplasm 
GmHSP60-16 Glyma.10G127800 575 61.09 5.99 -0.066 24.59 101.46 Mitochondria 
GmHSP60-17 Glyma.10G193200 577 61.43 5.75 -0.085 27.57 100.42 Mitochondria 
GmHSP60-18 Glyma.11G185500 527 57.08 5.55 -0.035 34.11 101.48 Cytoplasm 
GmHSP60-19 Glyma.11G195900 593 63.62 5.28 -0.140 28.79 102.36 Chloroplast 
GmHSP60-20 Glyma.11G244700 535 59.20 5.60 -0.184 41.25 97.72 Cytoplasm 
GmHSP60-21 Glyma.12G078100 584 61.70 5.29 -0.059 28.08 105.12 Chloroplast 
GmHSP60-22 Glyma.12G087300 527 57.10 5.50 -0.029 33.60 101.48 Cytoplasm 
GmHSP60-23 Glyma.14G043400 560 60.25 6.19 -0.087 36.13 95.34 Cytoplasm 
GmHSP60-24 Glyma.15G250500 591 62.84 5.72 -0.076 32.72 101.64 Chloroplast 
GmHSP60-25 Glyma.16G153200 545 58.47 5.31 -0.069 31.36 95.91 Cytoplasm 
GmHSP60-26 Glyma.16G208700 554 60.19 5.86 -0.091 38.46 102.33 Cytoplasm 
GmHSP60-27 Glyma.18G012400 535 59.28 5.60 -0.185 40.39 97.72 Cytoplasm 
GmHSP60-28 Glyma.18G298100 535 59.02 5.68 -0.161 34.52 99.83 Cytoplasm 
GmHSP60-29 Glyma.20G019400 589 62.89 7.02 0.071 34.14 105.48 Chloroplast 
GmHSP60-30 Glyma.20G079300 575 61.02 6.38 -0.044 25.17 102.99 Mitochondria 
GmHSP60-31 Glyma.20G197100 575 61.25 5.74 -0.082 26.82 100.77 Mitochondria 
GmHSP60-32 Glyma.20G215100 557 60.76 5.97 -0.151 38.37 99.66 Cytoplasm 

 

 GmHSP60های یابی کروموزومی ژنمکان

سویا روی   HSP60ژن    32بر اساو پایگاه اطلاعاتی ژنوم سویا،  
ه  ای د ژن(. بیش  ترین تع  دا1اند )ش  کل  کروموزوم قرار گرفته  14

GmHSP60    ق  رار دارد.   8ژن روی کروموزوم ش  ماره    5به تعداد
با چهار ژن دارای بیشترین تع  داد  20پس از آن، کروموزوم شماره  

ه  ای روی ه  ر ی  ک از کروموزوم  GmHSP60ژن است. سه ژن  
 16، 12، 10، 5های ش  ماره  روموزومقرار دارد. ک  11و    7،  2شماره  

، 9، 1ه  ای ش  ماره  ده و کروموزومهر کدام شامل دو ژن ب  و  18و  
 (.1هستند )شکل  GmHSP60دارای یک ژن   15و  14
 

  HSP60بنادی خاانواده ژنای  مطالعه روابط تکاملی و گروه 

 سویا 

 یه  اخانواده  لی   و تحل  هیامکان تجز  یاسهیمقا  سکیتوسعه ژنوم
 آورده اس  ت.مختلف فراهم    یهاگونه  انیرا در م  نکسای  ینیپروتئ

با استفاده   (NJ)  هیهمسا  اتصال  روش   یمبنا  بر  یکیلوژنتیدرخت ف
و   سیدوپس   ی، آرابایسوهای  از گونه  HSP60  ینیپروتئ  یتوال  70از  
آش  کار ش  ود   هانیپروتئاین    نیب  یشد تا روابب تکامل  ترسیم  برنج

 ر مبنای جایگاه سلولی دربها را  پروتئین  ی(. درخت تکامل2)شکل  
 ه  ایپروتئین  ن صورت ک  هبندی نمود. بدیاصلی تقسیم  سه گروه
HSP60    در. هسته یا سیتوپلاسم در گروه اول واقع شدنددر  فعال 

در  فع  ال ه  ایپروتئین، ترتیبو س  وم نی  ز ب  ه دوم ه  ایگروه
 70از در ای  ن بررس  ی ن  د. گرفتق  رار و کلروپلاس  ت  یتوکن  دریم

در گروه پروتئین    12در گروه اول،    پروتئین  HSP60  ،38  پروتئین
بن  دی . این نحوه گروهدر گروه سوم قرار گرفت  وتئینپر  20دوم و  
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 Haq) مطابق  ت داردو فلفل  یدر ارزن دم روباه یبا مطالعات قبل

et al., 2019; Singh et al., 2016). 

 GmHSP60های اینترون ژن –شناسایی ساختار اگزون 

 واهد بیش  تری جه  ت ت یی  د رواب  بتواند شبررسی ساختار ژنی می
فیلوژنتیکی ارائه نماید. زیرا وجود یا ع  دم وج  ود اینت  رون فرآین  د 
مهمی در تکامل ژنوم و یک مقیاو تطبیقی ب  رای تکام  ل گون  ه 

. در ای  ن بررس  ی، (Moore & Purugganan, 2003)باش  د می
ب  ا اس  تفاده از   سویادر    HSP60های  اینترون ژن  -ساختار اگزون  

بر اس  او   ایسو  HSP60  یخانواده ژن، ترسیم شد.  GSDSپایگاه  
گ  روه   س  هب  ه  و ب  ر مبن  ای جایگ  اه س  لولی    یکیل  وژنتیدرخت ف

اول، گروه  یه  اژنک  ه  طوریبه.  . الف(3)شکل    ددنش  بندیمیتقس
 و یتوکن  دریم، هس  تهی  ا  سیتوپلاس  مدر  ترتیبدوم و س  وم ب  ه

. ب نش  ان داده 3طور ک  ه در ش  کل همان  .ارندقرار د  کلروپلاست
اینت  رون متغی  ر   17ها در محدوده صفر تا  شده است تعداد اینترون

 ،GmHSP60-6 ه  ایژن در ینترون   یا چیه   باش  د. اگرچ  ه می

GmHSP60-8    وGmHSP60-10  17با این ح  ال،    نشد،  افتی 
 ،GmHSP60-16، GmHSP60-17ه     ای ژن اینت     رون در

GmHSP60-30 و GmHSP60-31 .مشاهده شد 

  ها آن   ی ر ی رپذ یی تغ   GmHSP60جالب خانواده    ی ها ی ژگ ی از و   ی ک ی 
ک  دون    ن ی بر اس  او اخ  تلال در آخ  ر ها اینترون است.  نترون ی در فاز ا 

ن  ام دارد    صفر شوند. مرحله اول فاز    ی م   م ی اگزون، به سه نوپ تقس   ک ی 
ن را  ک  دو درج ش  ده و    سوم ک  دون   د ی بعد از نوکلئوت   رون ت ن ی که در آن ا 
ب  از    ن ی ب   نترون ی نام دارد که در آن ا   اول کند. مرحله دوم فاز  ی مختل نم 

  نت  رون ی ک  ه ا یی ، جا دوم ف  از    ت، ی در نها شود.  درج می اول و دوم کدون  
.  ( Kim et al., 2021) ش  ود  درج می   ک  دون   ک ی سوم    و   باز دوم   ن ی ب 
ها حداقل دارای چهار فاز اینت  رون  فاقد اینترون، بقیه ژن  جز سه ژن به 

شده در تعداد  وجود تفاوت مشاهده صفر و سه فاز اینترون یک هستند.  
آوردن    دس  ت به   دلیل حذف ی  ا تواند به می   ها برخی از ژن   نترون ی و فاز ا 

ب ایجاد یک نقش ک  ارکردی  موج   اینترون طی تکامل بوده و احتمالا 
 . ( Azizi & Zare, 2022) ت اس   ها شده آن   صاصی برای اخت 

 

 
ها در بالای هر کروموزوم نوشته شده است. مقیاو ستونی، طول  زومهای سویا. شماره کروموروی کروموزوم HSP60های جایگاه ژن . 1شکل 

 دهد.باز نشان می های سویا را بر حسب مگا جفتکروموزوم
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توالی با استفاده از  MEGA 7.0ر افزابه کمک نرم  فیلوژنتیکیدرخت  در سویا، آرابیدوپسیس و برنج.  HSP60ژنی اده  خانو ی کیلوژنتیف درخت .2شکل 

اند.  های مجزا نشان داده شدههای مختلف با رنگ گروه . شد  میترس 1000بوت استرپ با  هیروش اتصال همسا  یمبنا  آمینواسیدی بر یتوالها کامل پروتئین
 ها نشان داده شده است. رپ روی شاخه مقادیر بوت است

 

 
پروتئین   32سویا. )الف( روابب فیلوژنتیکی: با استفاده از توالی آمینواسیدی  HSP60های اینترون ژن  –روابب فیلوژنتیکی و ساختار اگزون   .3شکل 

HSP60 افزار سویا، درخت فیلوژنتیکی به کمک نرمMEGA 7.0 ار اگزون ترسیم شد. )ب( ساخت 1000ت استرپ بر مبنای روش اتصال همسایه با بو-  
های با جعبهبالادست و پایین دست ( UTRها هستند. مناطق ترجمه نشده ) قرمز نمایانگر اینترونهای نقطه چین ن و های سبز نمایانگر اگزو اینترون. جعبه 

توان با استفاده از مقیاو موجود در پایین تخمین ازه اگزون و اینترون را می دهنده فازهای اینترون هستند. اندنشان 2و   1،  0اند. اعداد آبی نشان داده شده 
 ها )اول و دوم( نیز با فونت سیاه مشخص شده است. ام گروه زد. ن
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هااای پروتئین شااده حفاظاات یهااا یموت ییشناسااا

GmHSP60. 

 یتشابه و تفاوت ت  وال  زانیکردن مو مشخص  بیشتر  جهت بررسی
استفاده ش  د.  MEMEاز نرم افزار در سویا    HSP60ی  هانیپروتئ

 50ت  ا    15ب  ا ط  ول ب  ین  ش  ده  حفاظت  فیموت  20بر این اساو،  
در تمامی   11و    9،  6،  4،  3،  2های  . موتیفشد  ییشناساآمینواسید  
 یه  افیموت مستندس  ازی. ب  ا (4ه  ا یاف  ت ش  د )ش  کل پروتئین

 13و    8،  2  یه  افی، موتInterProش  ده ب  ا اس  تفاده از    ییشناسا
(. 2ش  دند )ج  دول  ین   یبشیپ Cpn60_TCP1 نیعنوان دم   ب  ه

ن  وپ، ترتی  ب و   نشان داده ش  ده اس  ت،  4طور که در شکل  همان
ه  ای دوم و س  وم مش  ابه بودن  د، ام  ا ب  ا ه  ای گروهیفموت  تعداد

های قبلی، های گروه اول تفاوت داشتند. مطابق با گزارش پروتئین
ده ش   ی مختل  ف، حفاظتهاطور قابل توجهی در گروهها بهموتیف
 .(Singh et al., 2016; Zhang et al., 2015) هستند

 

 
با استفاده  GmHSP60های شده در پروتئینحفاظت  موتیف  20سویا.  HSP60 یهاپروتئینشده حفاظت یهافیموت. روابب فیلوژنتیکی و بررسی  4شکل 

 حیتوض شکل  نییکه در پا یرنگ یهابا جعبه  فیدهند و هر موتی را نشان م  نشدهحفاظت یهایتوال یخطوط خاکسترشناسایی شد.  MEMEاز برنامه 
 زد. نی تخمشکل  نییدر پاموجود  اویتوان با استفاده از مقی را م فیو موت نیطول پروتئ اند.نشان داده شده ، داده شده

 

  MEMEبرنامهتوسب   GmHSP60های ی شده در پروتئینهای شناسایمشخصات موتیف .2جدول 

 موتیف 
Motif 

 طول موتیف 
Motif length 

 توالی موتیف 
Motif sequence 

E-value 
 مستندسازی 
Annotation 

1 50 DGKSLENELEVVEGMKLDRGYISPYFVTNQKKQKVELENPKILIHDKKIS 2.2e-344 - 
2 29 NPAAKLLVZVAKAQBDEAGDGTTTVVVLA 9.4e-338 Cpn60_TCP1 domain 
3 21 GVKAVADAVKTTLGPKGMBKM 1.5e-249 - 
4 29 ELDEKKRRLHDALNATKAAVEEGIVVGGG 5.4e-286 - 
5 50 LIIAEDVESEALATLILNKLRGGLKVAAIKAPGFGERRKALLQDJAILTG 8.8e-312 - 
6 29 ANLGYBAATGEYEDMVEAGIIDPLKVKRC 1.0e-228 - 
7 50 DDTTILDDASTKKAIEERVEQJRKAJENSTSDYDKEKLQERJAKLSGGVA 1.7e-242 - 
8 50 ALAKTLPGKEQLAIEAFAEALEVIPRTLAENAGLBAIEIITALRAEHAKG 2.2e-278 Cpn60_TCP1 domain 
9 29 GEKLVAAGIHPTVJIRGIEKAVRAAVEEL 1.4e-201 - 

10 41 RMISTSEEIAAVASISAGNEREIGELIAEAMEKVGKEGVIT 7.8e-195 - 
11 21 DSSGDPKVTNDGVTILKEIEL 3.0e-191 - 
12 33 ZKIGADIIQNALKAPVKTIASNAGVEGAVVVEK 1.2e-156 - 
13 50 DDLALHYLAKAGILAIRRVRKDELERIAKATGGVIVNRFDELEPEKLGYA 4.4e-205 Cpn60_TCP1 domain 
14 21 AJLTATEAACMILRVDDIIVP 3.8e-086 - 
15 29 LJKCAKTTLSSKJVSQDKDLLADLAVDAV 3.9e-095 - 
16 21 ELGLTLEKVDSEMLGTAKKVT 9.4e-070 - 
17 21 SSRNASAKDIKFGVDARAAML 8.9e-065 - 
18 15 MGKACTILLRGANDH 1.9e-049 - 
19 21 RDSFLVEGIVLDKGISHPGMP 6.9e-036 - 
20 41 PYIILLDVPLEYKKGENQTNAELLKEEDWSLLLKMEEEYIE 7.8e-046 - 
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 GmHSP60های توالی پروموتر ژن یلو تحل یهتجز

بین  ی  پیش   جه  ت م  رثر    ی روش     سیس، عناصر    یل و تحل   یه تجز 
  اس    ت های تنظیم    ی در مرحل    ه رونویس    ی  مکانیس    م 

 (Mohammadi et al., 2022 .)   ،با تجزیه و تحلیل پروموترها
ه  ای زیس  تی و  تنش گو ب  ه  پاس  خ عناص  ر تنظیم  ی س  یس  

س  یس  ن  ور(، عناص  ر  سرما،    ، گرما، شوری   ، ی )خشک   غیرزیستی 
در    و نمو   رشد مرتبب با  و    ها هورمون گو به فیتو پاسخ   ی اختصاص 
،  Box4عناص  ر  .  ( 5د )ش  کل  ش  دن   یی پروم  وتر شناس  ا   ی ن  واح 

MYC  ،ARE    وMYB   گو به  پاسخ   یستی ز ر ی عناصر غ   ن ی در ب
و    88،    97،    100ترتیب در  ک  ه ب  ه طوری به غالب بودند،    تنش 
عناص  ر    یافت ش  دند.   GmHSP60های  درصد پروموتر ژن   81

  های آس  یب   و   پ  اتوژن ه  ای  ب  ه تنش   پاس  خگو سیس    ی تنظیم 
  ی ه   ا ژن   از   درص   د   75  ی پروم   وتر   ن   واحی در    ی مک   انیک 

GmHSP60   .ه  ا  درص  د از ژن   56،  ی  ن بر ا علاوه   مشاهده شد
  pHه  ای گرم  ا،  به تنش   گو پاسخ سیس    ی عناصر تنظیم   ی دارا 

پروم  وتر    حی ن  وا در    ی و تنش اس  مز   ی مغذ   مواد   کمبود ،  یین پا 
ب  ه    گو س  خ پ  ا و دف  اعی) TC-rich repeats  عناصر خود بودند.  

  28و    53در    ترتیب به (  یین پا   ی دما   به   گو )پاسخ   LTR1( و  تنش 
  ی ه  ا ژن   بیش  تر   . گردی  د مش  اهده    ه  ا ژن   ی پروموتره  ا از  درص  د  

GmHSP60   تنظیم  ی  عناص  ر    دارایERE   (24    ژن، عنص  ر س  یس
س  یس پاس  خگو ب  ه  ژن، عنص  ر    ARBE   (17پاس  خگو ب  ه ات  یلن(،  

ژن،    TGACG-motif   (12و    motif-CGTCAاس    ید(،  آبسیزیک 
 (. 5اسید( بودند )شکل  عناصر تنظیمی پاسخگو به جاسمونیک 

نش  ان   GmHSP60خانواده    یهاپروموتر ژن  لیو تحل  هیتجز
و   یس  تیرزیغ  ه  ایب  ه تنشها ممکن است ب  ا تحم  ل  داد که آن

وج  ود   .ب باشندشد مرتبگو به رعناصر پاسخ  ریهمراه با سا  یستیز
 نیدهد که ایپروموتر نشان م  یدر نواح  ABAگو به  عناصر پاسخ

داشته باش  ند  فعالیت ABAوابسته به    در مسیرها ممکن است  ژن
باش  د میمتع  دد  یه  اه  ا در تنشHSP60ک  ه بی  انگر نق  ش 

(Nagaraju et al., 2021) . 

 

 

 

  برنامه ده ازتفااس با  سیس یمیعناصر تنظ تعداد یلو تحل یهتجزسویا.  HSP60 یهاژن پروموتر در  یسس تنظیمی عناصر  شناسایی  .5شکل 

PlantCARE  .یهاپروموتر ژن موجود در تعداد عناصر مختلف ، ها و اعداد مختلفرنگ انجام شد GmHSP60 دهدی را نشان م. 

 
1. Low Temperature Response 
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هاااای ( ژنGOشناسااای ژن  هستی یااالو تحل یاااهتجز

GmHSP60. 
عملک  رد    ی ن   ی ب ش ی پ   جه  ت (  GOشناسی ژن ) هستی   یل و تحل   یه تجز 

  ی ه  ا ن ی پروتئ   ، موقعی  ت ( . ال  ف 6ش  کل  م  ورد انتظ  ار )   ی مولک  ول 
GmHSP60   (، و مش   ارکت در  . ب 6ش   کل  )   ی س   لول   ی ر اج   زا د

تجزی  ه و    ( انج  ام ش  د. . ج 6ش  کل  )   ی احتم  ال   ی ک ی ول  وژ ی ب  ی ندها ی فرآ 
در پاس  خ ب  ه    GmHSP60  ی ه  ا ژن نش  ان داد ک  ه    GOتحیلی  ل  

از    ن ی دد پروتئ ج م خوردگی  و تا   ی تاخوردگ   های غیرزیستی مسئول تنش 
عملکرده  ای متن  وپ  .  باش  ند می   ATPوابس  ته ب  ه    ی روش     ق ی   طر 

ه  ای  از جمله اتصال یونی، اتص  ال ب  ه پروتئین   HSP60های  پروتئین 
های  ها در پاسخ به محرک نقش آن های غشایی و تانخورده و پروتئین 
  ی اب ی   مس  ئول باز   HSP  ی ه  ا ن ی ک  ه پروتئ ده  د  محیط  ی نش  ان می 

  هس  تند   های غیر زیستی پاسخ به تنش در    ل سلو   ی طبیعی وستاز ئ م و ه 
 (Abbas et al., 2022 ) . 

 GmHSP60های بعدی پروتئینبینی ساختار سهپیش

،  GmHSP60های  ی پروتئین بعد ساختار سه   ی ن ی ب ش ی پ جهت  
  Phyre2برنام  ه    با اس  تفاده از   ن ی پروتئ   ی همولوژ   ی ساز مدل 

انجام ش  د. ابت  دا ی  ک الگ  وی مناس  ب ب  رای ه  ر پ  روتئین  
GmHSP60    ،اده از الگ  و  ا اس  تف مدل ب   ک ی سپس  یافت شد

نشان داده شده است تمام    7طور که در شکل  شد. همان  د ی تول 
ب  ا  های مربوط به گروه دوم در درخ  ت فیل  وژنتیکی  پروتئین 

درص  د    100  ن  ان ی در س  طح اطم   c8pe8F  ی استفاده از الگ  و 
ه  ای  های مربوط ب  ه زیرگروه . بقیه پروتئین شدند   ی ساز مدل 

د. ب  ا توج  ه ب  ه  ن دادن   ری نشا های ساختا مختلف نیز شباهت 
را تضمین    ن ی پروتئ   اختصاصی عملکرد  ی، بعد ساختار سه اینکه 
در    ی عملک  رد   ی ها ش  باهت تواند بی  انگر  کند، این امر می می 
ه  ای مختل  ف  زیرگروه در    GmHSP60  ی ه  ا ین پروتئ   ی  ان م 

 . باشد 
 

 

 Blast2GOافزار نرم  استفاده از با  GmHSP60 یهاژن  GO یلو تحل یهتجزسویا.  HSP60 یها( ژن GO) نشناسی ژهستی لیو تحل هیتجز. 6شکل 

 یهاستون د. ب( اجزای سلولی:  هستن GmHSP60 یهامورد انتظار ژن  یدهنده عملکرد مولکولسبز نشان  یهاستونانجام شد. الف( عملکرد مولکولی:  
 یندهایدهنده فرآنشان  یآب یهاستون ی: کیولوژیب یندهایفرآ( ج ند. شویم انیب  GmHSP60 یهاژن جاهستند که در آن یسلول یاجزادهنده قرمز نشان

 . کنندیم  فاینقش خاص خود را ا GmHSP60 یهاهستند که در آن ژن  یکیولوژیب
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 لفمخت یهااستفاده شد که با رنگ  ینیپروتئ  یهامدل دیتول  یبرا Phyre2 برنامهسویا.  HSP60 یهاپروتئین یبعدسه  یساختارها ینیبش یپ .7شکل 

 نام الگوی مربوط به هر زیرگروه با رنگ قرمز نشان داده شده است.  اند.نشان داده شده  انتهای آمینی به کربوکسیلیدر جهت 

 

هاای ینپاروتئین باین پروتئ  -کنش پروتئینشبکه برهم
GmHSP60 
 یاطلاع  ات گاهیبا استفاده از پا  نیپروتئ  -نیکنش پروتئشبکه برهم
STRING  افزار  به کمک نرمشد و سپس    ترسیمCytoscape   با

آن  الیز ش  بکه  ClusterVis و Cytohubba  یهااستفاده از برنامه
و   1یک گره  نیهر پروتئ  ،صورت گرفت. در تعریف شبکه پروتئینی

ش  ود. بن  ابراین هرچ  ه تع  داد نامیده می  2هر خب ارتباط، یک یال
 ها در شبکه بیشتر باشد، نشان دهنده ای  ن ام  ر اس  ت ک  ه درگره

های بیشتری نقش دارند و هرچ  ه شبکه پروتئینی مورد بررسی ژن
ها بیشتر باشد، به معنای ارتب  اط تنگاتن  گ های میان ژنتعداد یال

 
1. Node 

2. Edge 

بن  دی . خوش  ه(Saraei et al., 2021) ها در شبکه استمیان ژن
نشان داد که ای  ن ش  بکه   MCODEشبکه با استفاده از الگوریتم  

 از بیترتکه خوشه اول و دوم به  باشدیخوشه م  دوپروتئینی دارای  
. . ال  ف(8)ش  کل  اس  ت)گ  ره( تش  کیل ش  ده  نیپ  روتئ 16 و 18
-GmHSP60-2، GmHSP60-5، GmHSP60 یه   انیپروتئ

11، GmHSP60-18، GmHSP60-22 وGmHSP60-25   بر
 ییناساش  3هاب  عنوانبه  ها،نیپروتئ  ریساارتباط با    نیشتریاساو ب
ام  ر   نی   . ا. ب(8)شکل    اندشدهبا رنگ قرمز نشان داده    کهشدند  
 بیپاسخ به شرا یدهگنالیسدر  هانیپروتئ نیا تیاهمدهنده  نشان

 است. یطیمختلف مح

 
 

 
3. Hub 
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 با GmHSP60 یهانیپروتئ نیب نیپروتئ - نیپروتئکنش . شبکه برهمایسو  HSP60 یهانیپروتئ نیب نیپروتئ - نیپروتئکنش برهم  شبکه   .8شکل 

و خطوط  هاگره دهندهنشان  یرنگ یهالیمستط. شد لیتحل  و هیتجز Cytoscapeافزار و به کمک نرم  استخراج STRING یاطلاعات  گاهیاستفاده از پا
و   هیتجز. ب( دهندی اول و دوم را نشان م ی هاخوشه واقع در  یهانیپروتئ بیترتو زرد به  یآب یهالیمستط: شبکه یبندخوشه( الفهستند.  هاالی انگرینما

 شدند.  یی( شناساهان یپروتئ ریارتباط با سا نیشتریعنوان هاب )بقرمز به یهالیمستطواقع در  یهانیپروتئشبکه:  لیتحل

 

 هاایدر پاسخ باه تنش  GmHSP60های  الگوی بیان ژن

 غیرزیستی

 اطلاع  اتتوان  د  یم  یژن     هخانواد  انیب  یالگو  یلو تحل  یهتجز
 ,Mao & Chen)آورد ه  ا ف  راهم در م  ورد عملک  رد آن یمهم   

، س  ویادر   HSP60  یه  اکرد ژنمنظور درک بهتر ک  اربه  .(2012
های غیرزیستی شامل ش  وری، پاسخ به تنشها در  آن  انیب  یالگو

قرار  یمورد بررس خشکی، سرما، گرما، غرقاب و کمبود مواد غذایی
نم  ودار   کی   ،  س  ویا  پتومیترانس  کر  یه  اگرفت. با استفاده از داده

Heatmap او یدر مق (FPKM+1) Log2(. 9شد )شکل  میترس
بیش  تر نشان داده شده است،    Heatmapگونه که در نمودار  همان
ه  ای م  ورد تنش  پاس  خ ب  ه  دربیان بالایی    GmHSP60های  ژن

و  یهمپوش  ان وج  ود دهندهاند که این امر نش  اننشان دادهمطالعه  
 یس  تیرزیغ ه  ایتنشمختلف  بیشراها در پاسخ به هماهنگی آن

ه  ا در نقش مه  م ای  ن ژن  گربیان  اندوتمی. همچنین این امر  است
غرقاب و کمب  ود م  واد شوری،  گرما، سرما، خشکی،    پاسخ سویا به

، GmHSP60-12ه  ای  . بالاترین بیان مربوط به ژنباشدغذایی  
GmHSP60-19 ،GmHSP60-21  وGmHSP60-24 تح   ت 

ترین بی  ان در پاس  خ ب  ه های مورد مطالعه ب  ود. پ  ایینتنش  تمام
و  GmHSP60-8 ،GmHSP60-13ه  ای ه  ا نی  ز در ژنتنش

GmHSP60-32    ،ه  ا درژن  نی   احتم  الا  امشاهده شد. بن  ابراین 
 نق  ش بن  ابراینو  ش  ده انی   ب یمتف  اوت یو نم  و یس  تیز بیش  را

 & Azizi) ندارن  د مورد مطالع  ه یهادر پاسخ به تنش یکارکرد

Zare, 2022) . 
  ه  ای پروتئین   از مش  ارکت   ی ح  اک   ی نی  ز قبل     ی ه  ا زارش گ 

HSP60   و    اه ی   گ   نم  و   از جمل  ه   ی ک ی ول  وژ ی ب   ن  د ی فرآ   ن ی در چند
عنوان مث  ال،  باش  د. ب  ه می   ه  ای غیرزیس  تی تحم  ل ب  ه تنش 

HSP60   ب ی ش  را   تح  ت ن  ه تنه  ا    س ی دوپس   ی آراب   ی کلروپلاس  ت  
پاس  خ    ز ی   ن   ی ب  الا و خش  ک   ی دما   های محرک   به بلکه    ، طبیعی 

  ی ها ژن   ان ی ب   ی الگو   بررسی   . ( Xu & Huang, 2010)   دهد ی م 
  بی  ان   القاء   دهنده نشان   ز ی ن   در سورگوم و فلفل   HSP60خانواد  

 Haq et)   باشد ی م غیرزیستی    ی ها ها در پاسخ به تنش ژن   ن ی ا 

al., 2019; Nagaraju et al., 2021 ) توان  د می ام  ر    ن ی   . ا  
پاس  خ    در   HSP60  ی ه  ا ژن ی  ک  ارکرد   سم ی مکان   بیانگر تشابه 

 . باشد   ها تنش   مختلف به   اهان ی گ 
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پاسخ   را در GmHSP60 یهاژن  انیب ریی تغ زان ی، مHeatmap شینماهای غیرزیستی. سویا در پاسخ به تنش  HSP60ی هاژن  ی انیب لیپروفا .9شکل 

 یبرا   رنگ آبیکه از  دهدی م را نشان هاژن  انی. نوار راهنما شدت بدهدی نشان م ییغرقاب و کمبود مواد غذا  ،یخشک ،یشور  ،های گرما، سرمابه تنش 
 . فاده شده استبالا است  انیب  یقرمز برا تاکم  انیب

 

 گیری و پیشنهادها نتیجه
که ب  ر  شد ییشناساژنوم سویا در   HSP60ژن    32در این مطالعه  
و برنج   سیدوپسیدر آراب  HSP60  یهانیپروتئا  ب  یاساو همولوژ

ه  ای واق  ع در پروتئین. بن  دی ش  دندگ  روه اص  لی طبقه 3در 
شده، های حفاظتموتیف  ،یاز نظر ساختار ژنهای مختلف  زیرگروه
 بعدی و خصوص  یات، جایگ  اه س  لولی، س  اختار س  هنت  رونیا ف  از
ن امر یاکه  یی برخوردار بوده  بالا شدگی  یی از حفاظتایمیکوشیزیف

ه  ای زیرگروهدر  ه  اک  ارکردی آن یهاش  باهتتوان  د بی  انگر می
، رشد و نمو هابه تنش  گوپاسخ  یمیوجود عناصر تنظ  .باشدمختلف  

و   ERE  ،MYB  ،MYC  ری   متف  اوت نظ  یفراوان   با    هاهورمون  و
LTR  در رشد و نمو گیاه و همچنین ها  تواند حاکی از نقش آنمی
ب  ر اس  او ی باش  د.  س  تیرزیغو    یس  تیز  هایتنشبه    گیاهتحمل  
 نی   ا  مشخص شد ک  ه(،  GOژن )  یشناس  یهست  لیو تحل  هیتجز

 یب  ه روش    نیمجدد پ  روتئ یو تاخوردگ  یتاخوردگ  در  یخانواده ژن
از  .نق  ش دارن  د  یستیرزیغ  یهاپاسخ به تنش  در  ATPوابسته به  

ی ه  اژنبیش  تر داد ک  ه نش  ان    ه  اژن  یانی   ب  الگ  وی  گریدی  سو
GmHSP60    ش  وری، ه  ای  تنش  پاسخ ب  ه  درالایی  ن ببیادارای

بودند که این امر  خشکی، سرما، گرما، غرقاب و کمبود مواد غذایی
ه  ا در پاس  خ ب  ه و هم  اهنگی آن یهمپوش  ان وج  ود دهندهنش  ان
اطلاع  ات م  ا در م  ورد ها  یافت  ه  . ای  ناست  یستیرزیغ  هایتنش

ر تحمل گیاه سویا ها در دو عملکرد آن  GmHSP60خانواده ژنی  
و   یغرب  الگرتواند جه  ت  افزایش داده و میهای محیطی  به تنش

، GmHSP60-12ه  ای ب  ا بی  ان ب  الا نظی  ر اس  تفاده از ژن
GmHSP60-19  ،GmHSP60-21   وGmHSP60-24  در تولید

ه  ای گیاهان تراریخته با هدف تولی  د گیاه  ان متحم  ل ب  ه تنش
 غیرزیستی مختلف مفید باشد.
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