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A B S T R A C T 
Dehydrin (DHN) proteins are a group of proteins that effectively respond to abiotic 
stresses such as cold and drought stress in plants. These proteins are a subset of protective 
greater group of proteins called type II Late embryogenesis abundant which are 
protecting other proteins from stresses shock. Due to the significant effect of dehydrin 
proteins in plants, specialy under abiotic stresses, the aims of this study were to survey 
the linear structure along with phylogeny relationship of this proteins’ group in different 
plants species. The protein linear sequences of different plant species were downloaded 
from NCBI site and then were aligned using MegaX software. The results of aligning 
showed highly conserved segments within the considered sequences such as K- and S-
segments that are respectively responsible for covering other proteins and protecting them 
from damaging effects of stresses and transporting dehydrin proteins from cytoplasm to 
nucleus. Using the sequences’ alignment, phylogenic tree was extracted using Neighbor 
joining method. Furthermore, linear sequence order of amino acids and their ratio in the 
structure of these protein were evaluated. Folowing that, the composition of these proteins 
genomic sequences were considered to compare with the results of amino acids 
evaluation. The results indicated that dicotyledon and monocotyledon plants can be 
clearly separated into two distinguished classes based on the amino acid structure of DHN 
proteins. Similarly, The ratio and order of DNHs linear sequences were distinctly altered 
between mono- and di-cotyledon plants. Evaluation of genomic base pairs of these 
proteins showed that there are numerous unchanged motifs with eighter no or a little 
difference shared among the genomic sequences of DHN proteins. 
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علمي نشريه  

فناوري گياهان زراعي زيست
  
 »مقاله پژوهشي«

 ـوانفورماتيب يابزارهـا  توسط نيدريده يها نيپروتئ قرابت و ساختار يبررس  كي
 دولپه و لپه تك اهانيگ در

 *علي شيرخاني، آرمين ساعدموچشي

  چكيده
 يرغهاي تنش پاسخ بهدر  ي مهم دخيلهاني)، گروهي از پروتئDehydrin: DHNگروه دهيدرين ( يهانيپروتئ

كننده از ساير محافظت يهانيپروتئگروهي از به  هانيسرما و خشكي در گياهان هستند. اين پروتئمانند  يستيز
هاي گروه اهميت پروتئين توجه به باتعلق دارند.  type II Late embryogenesis abundantبه نام  هانيپروتئ

 منظور ينبد دهيدرين در گياهان، در اين تحقيق روابط تكاملي اين گروه در گياهان مختلف موردبررسي قرار گرفت.
يف گرديد. نتايج وجود نواحي ردهماستخراج و  NCBIگياهان مختلف از سايت دهيدرين  يهانيپروتئهاي توالي

ها و ي تحت تنش و محافظت از آنهانيپروتئر گيددر واكنش با  يببه ترتكه  Sو  Kموتيف  ازجملهشده حفاظت
بررسي نشان  ي موردهانژي گروه دهيدرين از سيتوپلاسم به هسته نقش دارند را در بين هانيپروتئ انتقالهمچنين 

رسم گرديد و توالي خطي و درصد  Neighbor Joiningشده و با روش نواحي حفاظت هيپاداد. درخت فيلوژني بر 
بررسي قرار گرفت. نتايج  ها نيز موردهمراه توالي مكمل ژنومي آنها بهي موجود در ساختار اين پروتئينهانهيدآمياس

شده و در هر گروه نيز بر يكتفكها به دو گروه مجزا ايلپهاي و تكدولپهدهيدرين  گروه يهانيكه پروتئنشان داد 
هاي مختلف گياهي در كلاسترهاي مجزا قرار گرفتند. همچنين گياهان تك و دولپه اساس نزديكي و دوري جنس

ررسي توالي ژنومي اين ها هم اختلاف بالايي را نشان دادند. از طرفي، بتوالي خطي اسيدآمينه و درصد آن ازلحاظ
  شده و مشابه بود.وجود ساختارهاي حفاظت دهندهنشانگياهان 
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  مقدمه
 يشـاوند يروابـط خو  نيـي تعو  يبررس ـ به يتبار شناخت اي يلوژنيف

. در پـردازد يم اهانيگ شيدايو منشأ پ يها، خطوط اجدادتاكسون
مثل  يمولكول يهااز داده يشناخت ختيعلاوه بر صفات ر يلوژنيف

 يتوكنــدريم ايــموجــود در هســته، كلروپلاســت و  DNA يتــوال
 يروابط تكـامل  يبررس جهت شوديم ي. امروزه سعشودياستفاده م

از اطلاعـات حاصـل از    ،يشناسختيجاي اطلاعات ر هب يلوژنيو ف
 نهيدآمياس اي دياستفاده شود. هر نوكلئوت هانيو پروتئ DNA يتوال
در نظر  يلوژنيروابط ف يجهت بررس يژگيو كيعنوان به توانديم

 بـه دادن  ازي ـامت ،يشناسختيبا اطلاعات ر سهيگرفته شود. در مقا
 ـتهم ساده يكينوع اطلاعات ژنت نيا شير است و هم اطلاعات ب

. )Sheikh Asadi et al., 2019( دهنـد يقـرار م ـ  اريدر اخت يتر
منجر به ايجاد يك  توانديدرون سلول م يهانيتنوع در جايابي پروتئ

عملكرد جديد و يا تفكيك عملكرد گردد و نقـش مهمـي در تكامـل    
تشخيص جايـابي يـك پـروتئين در     .باشدداشته ييوكاريوت يهاژنوم

 عملكرد بيولوژيكي آن آنزيم را تـا حـدود زيـادي    يسلولاجزاي درون
و بيـنش مناسـبي از مسـير تكـاملي خـانواده ژنـي        كنديمشخص م

  .)Farah Yachash et al., 2019( كنديرا فراهم م اهانيگ
)، گروهي از Dehydrin: DHNگروه دهيدرين ( يهانيپروتئ

ماننـد   يسـتي ز يرغ تنش پاسخ بهدر  هستند كه ي مهمهانيپروتئ
. ايـن  گردنـد يسرمايي و تنش خشكي در گياهـان توليـد م ـ  تنش 
كننـده از سـاير   محافظـت  يهـا نيجزء گروهي از پروتئ هانيپروتئ
 typeII Late embryogenesisگـروه   هستند كه به هانيپروتئ

abundant )Lea تعلق دارند ((Yang et al., 2012) .  دهيـدرين
ايـن   انـد. دوست بـوده و در برابـر حـرارت مقـاوم    آب يهانيپروتئ
يسين و ساير آمينواسـيدهاي قطبـي بـوده و    لاگداراي  هانيپروتئ

دارند كه غني  آمينواسيدي را 15معمولاً يك كپي از توالي توافقي 
تــا و  )EKKGIMDKIKEKPLG( از آمينواســيد لايــزين بــوده

 Chang-Cai( شده استاهي حفاظتهاي گيگونه حدود زيادي در

Liu, 2012( در  هـا نيبار اين پروتئ ينكه براي اول 1989. از سال
عنـوان پايـه ژنتيكـي مقاومـت بـه      جو و ذرت مشاهده گرديد، بـه 

  . )Close et al., 1989( شوديخشكي شناخته م
، آزمايشـي بـا   هانيبراي شناسايي قطعي نحوه عمل اين پروتئ

نيژني كه ارتباط مستقيم بـا عملكـرد پـروتئ    يسازروش خاموش
مشخص گرديد كـه گياهـان    داشت انجام گرفت ودهيدرين  يها

باعـث ايجـاد تـنش    كـه  بعـد از تـنش شـوري (    تواننـد يشاهد م ـ
تر درصد وزن 94ازآن بازيابي از تنش تا پس ) وشودمي اسموتيك

شده تنهـا تـا   گياهان جهش داده كهيمعمول را بازيابي كنند درحال
 Saavedra et( بازيـابي كردنـد   خـود را تر معمول درصد وزن 34

al., 2006(   همچنين در يك آزمايش ديگر مشاهده گرديـد كـه .
دهيدرين در گياهـان مختلـف مقـاوم بـه      هايينميزان بيان پروتئ

داري بيشـتر  طور معنـي خشكي در مقايسه با گياهان غير مقاوم به
گروه  مكانيسم عمل اين. (Velasco-Conde et al., 2012( بود
است ولي چنين به  طور كامل شناسايي نشدهوز بهنه هاينپروتئ از

كه يك رابطه مستقيم بين هورمون آبسيزيك اسـيد بـه   رسدينظر م
 دهيـدرين  توليد هاي محيطي وعنوان يك سيگنال در پاسخ به تنش

توليـد   اين هورمون باعـث افـزايش   كهيطوروجود دارد به در گياهان
كـاركرد   ييـد تا ي جهـت گردد كـه شـاهد  مي هاينپروتئ گروه از اين

 .)Borovskii et al., 2002( است ها در شرايط تنشدهيدرين

 يـر غ يهـا در پاسخ به تنشسان و همكاران اعلام نمودند كه 
از  ياريو دما)، بس يشور ي،تنش اسمز ي،سال(مانند خشك يستيز

شـوند.  يم ـ يمتنظ ـ يشـي رو يهـا در تمـام بافـت   DHN يهاژن
Smith and Graether )2022(   يشـي افزا يـان بنيز معتقدند كـه 

از سـه تـنش    يكيعموماً در پاسخ به حداقل  LEA 1ينپروتئ يك
كـه   دهـد يرخ م ـ يسرما و اسـترس اسـمز   ي،خشك زيستي، غير
در حتـي   LEAشوند و يم سلوليدرونآب  يهمنجر به تخل يهمگ

امر در مـورد همـه    ينا شود.يم يانب يزشده نخشك يشيبافت رو
 نيز يآوند يرغ ياهاناز جمله گ ياهي،در قلمرو گموجودات موجود 

 LEA يهـا ينسـبز پـروتئ   يهـا ، جلبـك حـال ينصادق است. باا
)، ABA( يزيكآبس يداس ين،افزون بر ا، دارند در ژنوم خود يكمتر

از  يمثبت برخ ـ يمنقش دارد، در تنظ هاينكه در بلوغ جن يهورمون
 .)Smith & Graether, 2022( نقـش دارد  LEA هـاي ينپروتئ
ــوم ــاژن ــاهيگ يه ــد ي ــب چن ــروتئ يناغل ــانواده پ را  LEA ينخ

 يمتنظ ـ يكسان يهاكه لزوماً در پاسخ به تنش كننديم يرمزگذار
 فـرد منحصـربه از رشـد   يمراحل خاص يبرا تواننديو م شوندينم

 ســاختارهاي ينبــ يرابطــه تكــامل )Lan et al., 2013( باشـند 
كامـل   طـور بـه تا بـه امـروز    يدرينده هايگروه پروتئين مختلف

 هاييفموت يرتعداد متغ يلدلكار به ينمشخص نشده است. انجام ا
 يقدق هاييترازبه هم يابيدست بنابراينشده دشوار است، حفاظت

لشچـا  ياررا بس ـ يلوژنتيـك مطالعـات ف  يچندگانه لازم بـرا  يتوال
حال، چندين مطالعه در حـال حاضـر موجـود    بااين. كنديم برانگيز

است كه ژنوم گياهان مختلف (برنج، گندم، كيـوي، لوكـو، سـيب   
ــا هــدف شناســايي دهيــدرين هــا و ترســيم شــجره   زمينــي) را ب
                                                                                     
1. Protein expression 
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هـا در آن گيـاه مـورد    منظور درك بهتـر تكامـل آن  فيلوژنتيك به
العات نشـان دهنـده اثـر    اند. اغلب اين مطوتحليل قرار دادهتجزيه

هـاي تكـراري   مهم جهش مضاعف و داخل شدن قطعـه يـا تكـه   
عنوان عامل اصـلي در  هاي دهيدرين بهژنومي مشابه به دورن ژن

خانواده هستند. همچنين يـك   هاي اين نيروتئتنوع بخشيدن به پ
 Pinaceaeمطالعه ديگر كه روي تـك گونـه گيـاهي از خـانواده     

 N1به شناسايي قطعه ايي ژنومي به نام تمركز داشته است موفق 
 Liu(اسـت  تغيير يافته Fحاضر نام آن به قطعه شد كه در درحال

et al., 2012; Verma et al., 2017; Zan, Li, Li, Zhang, 
& Li, 2020; Zhang et al., 2021( ينتـر از جـامع  . در يكـي 

 Pinaceaeخـانواده   يرو محـور در گياهـان كـه   خانوادهمطالعات 
نام N1 ي از ژنوم در آن زمان به نامبخش يسندگانمتمركز بود، نو

بخش  عنواناين بخش بهكردند كه اكنون  ييرا شناساگذاري شد 
F در اين پژوهشيلوژنتيك ف وتحليلتجزيه يج. نتاشوديشناخته م 

يم ـ يمبـه دو گـروه تقس ـ   Pinaceae هاييدريننشان داد كه ده
بـه دو   هركـدام  Knو  FKn هـاي يـدرين در گروه دوم، ده شوند،

يفموت يدهنده از دست دادن موازكه نشان شونديم يمكلاد تقس
 .)Stival Sena et al., 2018( است يتوال هاي

 يهاتنش به پاسخ در گياهان مختلف يهابافت در هانيدريده
 فلزات حتي و شوري ي،زدگخي خشكي، از جمله گوناگون محيطي

 شـوند يم ـ سـنتز  اسـيد سـنتز آبسـزيك   افـزايش  با همراه سنگين
)Hanin et al., 2011(دهيـدرين  يهـا نيپـروتئ  انواع از . برخي 

دارنـد   خشـكي  تـنش  بـه  گياهـان  پاسـخ  در مهمي نقش حفاظتي
)Tripepi et al., 2011(. ييهـا ژن طريـق  از تواننـد يم گياهان 

 در ژن ايـن  .دهنـد  نشان مقاومت خشكي برابر در دهيدرين مانند

 دهـد مـي نشـان  واكـنش  سـرما  و شوري خشكي، هايتنش برابر

)Battaglia et al., 2008(. سلول محافظت ضمن هاپروتئين اين 

 و شده هاماكرو مولكول شدن واسرشته مانع تنش خشكي، برابر در
 .)Sun et al., 2009(شوند مي سلولي غشاي حفظ ساختار سبب

 عنـوان به بلكه تنش، به پاسخ در تنهانه هادهيدرين انباشت سنتز و
 نهـايي  مراحـل  طـي  در شـده يزيربرنامه پيش از وقايع از بخشي

 Jiménez-Bremont et( دهـد يم ـ روي گياهان در دانه تكويني

al., 2013(يم ـها ظرفيت هيدراتاسيون بالايي از خود نشان . آن
مقادير زيادي كاتيون را متصـل كننـد،    تواننديمو همچنين  دهند

و از عدم تعادل يوني و  دارندنگه كنندهخشكي هاسلولآب را در 
 .)Decena et al., 2021(پروتئين جلوگيري كننـد   دناتوره شدن

 و سيتوپلاسـم  هسـته، درون دهيـدرين  ژن حضـور  محل بيشترين
-Velasco( اسـت  ميتوكنـدري  و كلروپلاسـت  مثل ييهااندامك

Conde et al., 2012( .اندامك درون دهيدرين عادي، حالت در 

 تحت آن بيان افزايش اما ندارد، فعاليتي كلروپلاست و سيتوپلاسم

 .دهديم رخ كلروپلاست و سيتوپلاسم اندامك درون خاص شرايط
 Leaي هـا نيپـروتئ يسم مقاومت به خشـكي  مكاندر برخي منابع 

بـه  دهيدراتاسـيون  شـرايط  ت كـه در اس ـشـده  حيتشربدين شكل 
 در نفوذ به آلفا شروع مارپيچ از متشكل ي پروتئينيهاسازه صورت

 در هـا نيپـروتئ  ايـن  ورود از پس .ندينمايم غشاء سلولي ساختمان
قـرار   هـم  كنار اثر در غشاء ترموديناميكي غشاء وضعيت ساختمان
گروه ياهكنشبرهم از ناشي كه غشاء زيگرآب ساختارهاي گرفتن

بـدان   . ايـن دي ـنمايم تغيير ،است غشاء زيگرآب و دوستآبي ها
بـا   تعامل پروتئين دهيدرين در آلفاي مارپيچ ساختار كه است معني

را  سـلولي  غشـاء  ضـخامت  و ردي ـگيم ـ قرار فسفولپيدي يهاهيلا
پديـده   و خشـكي  تـنش  به سلول مقاومت باعث و دهديم افزايش

  .)Yousef Zaei et al., 2019( شوديم دهيدراتاسيون
ساختار و روابط  رابطه با درمطالعات بسيار محدودي  ازآنجاكه 

و از طرفـي   شـده صورت گرفتـه در گياهان  هانيپروتئاين گروه از 
داراي اهميت بـالايي در گياهـان هسـتند، مطالعـه      هانيپروتئاين 

حاضر سعي در بررسي ساختار و روابط تكاملي و همچنين ارزيـابي  
و دولپـه را   لپـه تكدرين در گياهان ي گروه دهيهانيپروتئقرابت 

  دارد.
  

  هامواد و روش
هـاي خـانواده دهيـدرين    ي و پـروتئين دي ـنوكلئوتتوالي مربوط به 

)DHN1 در آرابيدوپسـيس ( (Arabidopsis thaliana)   دانلـود
بر اسـاس شـباهت بـا     گروه دهيدرينهاي توالي ازآنپسگرديد و 

 & ,Danyluk, Houde, Rassart( آرابيدوپسـيس  دهيدرينژن 

Sarhan, 1994(    و با استفاده از بلاست پروتئينـاز سـايتNCBI 
هـاي  هـاي داراي شـباهت بـا تـوالي    استخراج گرديد. همه تـوالي 
در چك شـد و   NCBIتك در سايت دهيدرين آرابيدوپسيس، تك

هاي مربوط به گـروه ديگـر يـا داراي    از توالي هركدام كه يصورت
با اين گروه بودند حذف گرديـد. همچنـين،    مرتبط يرغعملكردي 

آنگيري ميزان شباهت هاي اندازهمرحله آخر جهت انتخاب توالي
هـا  تـوالي  اساس نيا بربا توالي دهيدرين آرابيدوپسيس بود كه  ها

هاي داراي شباهت بلاست گرديد و توالي NCBIمجدد در سايت 
تكـاملي و   درصد انتخاب شدند. براي بررسـي روابـط   40بيشتر از 

هـا بـا اسـتفاده از روش    هاي منتخـب الاينمنـت آن  فيلوژني توالي
ClustalW  و با الگوريتم ماتريس وزنيBLUSOM  و نيز روش
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MUSCLE  بــا الگــوريتمUPGMA  افــزارنــرمدر MEGA11 
 MUSCLEهـاي مشـابه بـا روش    انجام شد. چون تعـداد تـوالي  

ت توالي را نشان بيشتر بود و توانايي بيشتري براي تشخيص شباه
جهـت   UPGMAو الگوريتم  MUSCLEداد، درنهايت از روش 

ها اسـتفاده گرديـد. در زمـان الاينمنـت     بررسي فيلوژني اين توالي
هاي كوتـاه بودنـد و يـا    هايي كه داراي طولها، تواليكردن توالي

دارا بودنـد   هـا نيپـروتئ موتيفي با ساير  ازلحاظهمولوژي پاييني را 
مانـده بـراي   هـاي بـاقي  الاينمنت براي توالي جدداًمحذف شده و 

تعيين روابط فيلوژنتيكي انجام گرفت. رسم نهايي درخت فيلـوژني  
 Neighborي انتخـابي بـا روش   هـا نيپـروتئ با استفاده از توالي 

Joining  و باBootstrap  افـزار نرمهزار در MEGA11   جهـت)
ــرم  ــن نــ ــب ايــ ــينصــ ــزار مــ ــايت  افــ ــه ســ ــوان بــ تــ

https://www.megasoftware.net   مراجعه نموده و بر اسـاس
افزار را دانلود كرد) انجام گرديـد.  فايل نصب نرم عاملستميسنوع 
هـاي  هـا در پـروتئين  هاي آمينواسيدي و درصد تركيبـات آن توالي

افـزار مگـا   گياهي با اسـتفاده از نـرم   هرگونهگروه دهيدرين براي 
هاي آمينواسـيدي جهـت گـروه   انجام شد و درنهايت از اين نسبت

ي استفاده گرديد. از نـرم بررس موردهاي بندي روابط تكاملي گونه
ها جهت استخراج همبستگي و پلات همبستگي بين گونه Rافزار 

استفاده گرديد. همچنين كلاسترينگ و تجزيـه بـه    دهاينواسيآمو 
 Rافـزار  هاي مربوط به نرمبا استفاده از پكيج هاي اصلي نيزمؤلفه

  استفاده شد.
  

  نتايج و بحث
ي دهيـدرين در گياهـان   هـا نيپـروتئ جهت بررسي ساختار و كاركرد 
نيپروتئي مربوط به نيپروتئتوالي  100مختلف در اين مطالعه از تعداد 

 33، توالي مربوط به تعداد NCBIيافت شده در  گروه دهيدرين يها
ياهي كه داراي بالاترين شباهت به ژن دهيدرين گندم بودنـد  گونه گ

قرار گرفتنـد. نتـايج    مورداستفادهانتخاب و براي تعيين روابط فيلوژني 
هاي انتخابي را نشـان داد  يتوالبين  شدهحفاظتوجود چندين نواحي 

در گياهان حائز اهميت مي ) كه اين نواحي براي عملكرد ژن شكل(
اسـت كـه    Kمربوط به قطعـه   شدهحفاظتباشد. يكي از اين نواحي 

كه تنش پسابي باشد. هنگامياسيدآمينه غني از لايزين مي 15داراي 
)Dehydrationافتد، اين موتيف باعث ايجاد يـك آلفـا  ) اتفاق مي -

هلـيكس  - شود كه شباهت بسـياري بـه آلفـا   هليكس در پروتئين مي
آپوليپـو پـروتئين دارد و نقـش آن واكـنش بـا       A2وجود در قسمت م

اند و اين پروتئينگرفته هايي است كه تحت تنش پسابي قرار پروتئين

 Hanin(وسيله تنش محافظت شوند گيرد تا از تخريب بهها در برمي

et al., 2011(   هـاي مهـم و كـاركردي در    . يكـي ديگـر از موتيـف
 2وسـيله كاسـين كـاينز    توانـد بـه  است كه مي Sها موتيف دهيدرين

)casein kinase II;CK2  اي ماننـد  ) دچار تغييرات پـس از ترجمـه
ها از سيتوپلاسم به فسفوريلاسيون شود كه اين تغييرات در انتقال آن

هاي دهيدريني ينپروتئوجود  حالينبااكند. هسته سلول نقش ايفا مي
هستند نيز در داخل هسته سلول گـزارش گرديـده   Sكه فاقد موتيف 

رسد كه اين نـواحي   . چنين به نظر مي)Hanin et al., 2011(است 
ها در واكـنش بـه   وظيفه اصلي و كاركردي اين پروتئين شدهحفاظت

 شـده حفاظت طوربهكه در طي تكامل يطوربه دارندعهدهتنش را بر 
و  Kتوان نزديكي فاصله خطي دو ناحيـه  يم 2اند. در شكل يماندهباق
S ي ساختارنين تفاوت در تركيبات اسيدآمينه گياهان مختلف و همچ
  ها را مشاهده نمود.آن

هـاي  روابط فيلوژني و رسم درخت تكاملي مرتبط بـا پـروتئين  
دهـد كـه   يماست. نتايج نشانشدهدادهنشان  3دهيدرين در شكل 

محاسـبه لپه قادرند بر اساس فاصـله ژنتيكـي   و تك دولپهگياهان 
. جهـت  ي از هم جـدا گردنـد  خوببههاي ژنتيكي يكسماتراز  شده

شكل  لپهتكنمايش ساختاري فاصله ژنتيكي بين گياهان دولپه و 
بندي اين دو گروه بر اساس توالي اسيدآمينه مربوط به يمتقسبا  4

. فيلـوژني و  اسـت درآمدههاي خانواده دهيدرين به نمايش ينپروتئ
 هـا ينپـروتئ ي ساختاري گياهان بر اسـاس ايـن گـروه از    بندگروه
بيشتر نواحي پروتئيني توالي گياهان موجود در شباهت  دهندهنشان

دهـد  مـي وضـوح نشـان   ها را بـه يك جنس نسبت به ساير جنس
  ). 4و شكل  3(شكل 

ها مربوط به گندم نـان و گنـدم   ايلپهبيشترين شباهت در تك
نشـان ي هـا خـط توان آن را در بررسي طـول  دوروم است كه مي

 3ي در شـكل  دبررس ـمورفاصله ژنتيكي در درخت فيلوژني  دهنده
رسد كـه تـوالي پـروتئين   بنابراين چنين به نظر مي؛ مشاهده نمود

زماني طولاني تحـت هاي دهيدرين در گندم نان و دوروم تا مدت
اند. آژيلوپس نيز كه از اجداد گندم فشار تكاملي يكساني قرار داشته

كمي در گروه مشابه گندم نـان   بافاصلههمراه آگروپايرون است به
گرفته و بعد از آن جو با فاصله بيشتري نسبت به اين  وروم قرارو د

گرفته است. شباهت سورگوم و ذرت نيز بالا بـوده و در   گروه قرار
هـاي مختلـف بـرنج و    اند. گونـه كنار هم در يك گروه قرار گرفته

ها در يك زيرگروه ديگر قرار گرفتند براكيپوديوم نيز با فاصله از آن
صـورت  پيوند خورده و بـه هم اي بالپههاي تكهيرگروزو درنهايت 

   ها متمايز گرديدند. ايواضحي از دولپه
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 يموردبررسهاي دهيدرين گياهان در توالي شدهحفاظتهاي قسمت .1 شكل

Figure 1. Preserved segments of dehydrin protein sequences in evaluated plant species 
  

 
 ها جهت مقايسه آن Sو  K شدهمحافظتهاي قسمت .2شكل 

Figure 2. Preserved K and S segments of dehydrin protein sequences 
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 MEGA11افزار در نرم Neighbor Joiningروش  هيپادهيدرين بر گروه ي هاتوالي پروتئينمربوط به درخت فيلوژني  .3شكل 

Figure 3. Phylogenic tree of dehydrin proteins based on Neighbor Joining method using Mega 11 software 
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 لپه و دولپهين خانواده دهيدرين بين گياهان تكپروتئهاي متفاوت در توالي مربوط به گروه بخش .4شكل 

Figure 4. Unpreserved segments of dehydrin protein family regarding monocotyledon and dicotyledon plants 

  
هـايي از  هـا، زيرگـروه  ايلپـه ها نيز مانند تكايدر گروه دولپه

، brassicaceae ،fabaceae ،rosaceaهـــاي مختلـــف جـــنس
solanaceae و plantaginaceae وضوح متمايز گرديدنـد. در   به

اين ميان يك پـروتئين از گونـه گيـاه سـويا از جـنس فاباسـه تـا        
و داراي شباهت بيشتري با جـنس پلنتاژناسـه و    ادهدورافتحدودي 

شباهت عملكردي ايـن پـروتئين در    دهندهنشانسولاناسه بود كه 
اين گياه با اين دو جنس است. جهت مشاهده تفـاوت، شـباهت و   

هـاي  دهنده پـروتئين يلتشكهاي يدآمينهاسهمچنين درصد و نوع 
ه ژنتيكـي  ي و تشخيص كيفي فاصلموردبررسدهيدرين در گياهان 

هاي سـاختاري ايـن   يدآمينهاسگياهان مختلف در ارتباط با ساختار 
هاي موجـود در  نوع اسيدآمينه دهندهنشانكه  1ها، جدول ينپروتئ

هاي دهيدرين در گياهان موردبررسي و همچنـين  ساختار پروتئين
دهنده هركدام از اين اسيدآمينه در تـوالي و سـاختار   درصد تشكيل
درك قابـل  هـا نسـبت يل اينكه اين دلاست. بهه شدهپروتئيني آورد

هـاي  تـر سـاختار پـروتئين   گردد و معياري براي مقايسـه مناسـب  
هـاي موجـود در   دهيدرين در گياهـان موردبررسـي، نتـايج و داده   

هاي سـاختاري در ايـن   كه شامل نوع و درصد اسيدآمينه 1جدول 
 Geneticsهـا اسـت بـه مـاتريس ناهمسـاني ژنتيكـي (      پروتئين

Dissimilarityــه ــا ب  Geneticاصــطلاح فاصــله ژنتيكــي ( ) ي

Distanceآورده شـده  2ها تبديل گرديد كه در جدول ) بين گونه
هـاي  دو و جفتي همه گونهاست. در اين جدول نتايج مقايسه دوبه

تـوان ميـزان   و مـي  شـده دادههـا نشـان   يدآمينهاس ـياهي بر پايه گ
هم مقايسه  ي باآسان بهها را نهشباهت يا تفاوت بين همه جفت گو

نيز با استفاده از روش جديد پلات همبستگي  2يج جدول نتانمود. 

). در اين شكل 5تبديل به يك گراف با ساختار ساده گرديد (شكل 
صـورت كلـي گياهـان موردبررسـي داراي     گردد كه بهيممشاهده 
كل حال در اين شينبااهستند،  مشاهدهقابلي ساختاري هاشباهت

بـر اسـاس پـلات همبسـتگي      لپهتكمجزا بودن دو گروه دولپه و 
ين دهيـدرين در  پـروتئ هـاي  يدآمينهاس ـرسم شده بر پايـه تـوالي   

 6يي است. علاوه بر آن، شكل شناساقابلگياهان مختلف محرز و 
هاي گياهي موردبررسي در اين ي گونهكلاستر بند دهندهنشانكه 

ح قـادر بـه تفكيـك دو گـروه     واض ـ كـاملاً صورت مطالعه است به
هاي و دولپه بود. همچنين فاصله ژنتيكي بين گونه لپهتكگياهان 

و دولپـه و شـباهت    لپـه تـك مختلف داخـل هـر گـروه گيـاهي و     
  يص است. تشخقابل 6ها در شكل هاي آنساختاري پروتئين

هـاي  نـوع اسـيدآمينه در سـاختار پـروتئين     19كلي  صورتبه
يچهمشاهده گرديد. اسيدآمينه تريپتوفان در  گياهي در اين مطالعه

هاي گياهي موردبررسـي  كدام از پروتئين دهيدرين مربوط به گونه
مشاهده نگرديد. همچنين، اسيدآمينه سيستئين تنها در چهار گونه 

 Plantago majorدرصـد)،   Coffea canephora )8/1گياهي 
ــد)،  1/3( ــد) و  Vitis vinifera )2/1درصــ  Vitisدرصــ

yeshanensis )2/1  از بين اين 1درصد) مشاهده گرديد (جدول .(
 Plantagoو  Coffea canephoraچهار گونه گياهي دو گونـه  

major       با شباهت بالا در داخـل يـك كلاسـتر و دو گونـه ديگـر
نيز در يك كلاستر  Vitis viniferaو  Plantago majorشامل 

اختاري ايـن  شـباهت س ـ  دهنـده نشـان ) كـه  6قرار گرفتند (شكل 
سـاختار خطـي اسـيدآمينه، درصـد      ازلحـاظ  موردبحـث هاي  گونه

  ها است. ها و همچنين عملكرد آنتشكيل اين اسيدآمينه
  
  
  
  
  
  
  



  67    )59- 73( 1403اپي چهل و ششم، تابستان ، پيچهارم، شماره زدهميس فناوري گياهان زراعي، سال علمي زيستمجله     
  

    

 دهيدرين در گياهان مختلف يهامربوط به ژن يهايدهنده توالتشكيل يدهاينواسيدرصد آم .1جدول 
Table 1. Ration (Percent) of each amino acid in the linear structure of dehydrin protein of different plant species 

Ala Cys Asp Glu Phe Gly His گونه گياهي Ile Lys Leu Met Asn Pro Gln Arg Ser Thr Val Trp Tyr هت بازجتعداد 
Arabidopsis thaliana 3.47 0 5.02 18.92 2.7 5.02 4.25 3.09 16.99 4.63 2.32 1.93 7.34 2.7 1.16 6.56 6.56 6.56 0 0.77 259
Arabidopsis suecica 3.11 0 4.67 19.84 2.33 4.67 5.06 2.33 17.9 5.06 2.33 2.33 7.39 1.95 1.17 7.39 5.84 5.45 0 1.17 257
Camelina sativa 3.92 0 3.92 20 2.75 4.31 5.1 2.75 17.25 4.71 2.35 3.53 7.45 3.14 1.18 5.49 6.67 4.71 0 0.78 255
Atriplex halimus 4.72 0 9.44 15.45 2.58 6.01 7.73 3 17.6 2.58 2.15 2.58 5.15 1.72 1.72 6.44 3 6.01 0 2.15 233
Solanum chilense 5.53 0 5.03 21.11 2.01 7.04 4.02 4.02 18.59 4.02 0.5 1.51 5.53 1.51 1.01 9.05 3.02 5.03 0 1.51 199
Coffea canephora 7.93 1.76 5.73 19.82 1.76 8.81 2.64 3.08 20.26 4.41 0.44 0.88 5.29 1.76 1.32 6.17 2.64 3.96 0 1.32 227
Plantago major 5.68 3.06 5.68 21.4 2.18 4.8 1.75 3.49 18.78 4.37 0.44 0.87 7.42 1.75 0.87 4.8 5.24 5.68 0 1.75 229
Glycine max 4.67 0 5.61 20.09 1.87 7.01 6.54 2.8 17.76 4.67 0.47 0.93 5.14 2.34 1.4 7.48 4.67 5.61 0 0.93 214
Citrus x clementina 5.56 0 5.98 20.09 1.71 5.56 5.98 2.14 19.23 5.13 0.85 0.43 6.84 3.85 1.28 6.41 3.42 4.7 0 0.85 234
Citrus x paradisi 5.13 0 5.98 20.09 1.71 5.56 5.98 2.14 19.23 5.13 0.85 0.43 7.26 3.85 1.28 6.41 3.42 4.7 0 0.85 234
Citrus sinensis 5.13 0 5.98 20.51 1.71 5.13 5.98 2.14 19.23 5.13 0.85 0.43 7.26 3.85 1.28 6.41 3.42 4.7 0 0.85 234
Malus domestica 5.42 0 7.22 20.22 1.44 5.78 6.86 2.53 16.61 3.61 0.36 1.08 6.14 2.17 1.44 7.22 3.61 4.33 0 3.97 277
Trifolium repens 2.76 0 7.37 16.59 1.84 5.07 5.07 3.23 17.05 3.69 0.46 1.84 5.07 1.38 1.38 7.83 11.52 6.45 0 1.38 217
Lotus japonicus 3.86 0 6.87 17.6 2.15 7.73 5.15 3.43 16.31 4.72 0.43 3.86 3.86 3.86 0.43 6.87 6.01 6.44 0 0.43 233
Medicago truncatula 4.78 0 8.61 15.31 1.91 5.26 5.74 2.87 16.75 3.83 0.48 ②會 4.78 1.91 1.44 6.7 11 5.26 0 1.44 209
Pisum sativum 5.09 0 5.56 18.52 1.85 7.41 5.56 2.78 16.2 4.17 0.46 1.39 4.17 0.93 1.39 6.48 11.11 5.56 0 1.39 216
Vitis vinifera 3.61 1.2 6.63 19.28 0.6 5.42 6.63 2.41 20.48 4.82 1.81 1.81 6.63 3.01 0.6 7.83 3.61 3.61 0 0 166
Vitis yeshanensis 3.61 1.2 6.63 19.28 0.6 5.42 6.63 2.41 21.08 4.82 1.81 1.81 6.63 3.01 0 7.83 3.61 3.61 0 0 166
Capsella bursa-pastoris 3.83 0 4.6 21.07 1.15 4.21 4.6 3.45 14.56 4.21 1.53 2.68 6.51 1.92 1.15 7.66 9.2 7.28 0 0.38 261
Brassica napus 5.17 0 4.43 22.88 2.21 4.43 4.8 1.85 15.87 5.54 1.48 1.48 6.27 1.85 2.58 6.27 7.01 5.17 0 0.74 271
Brassica juncea 4.12 0 4.94 23.05 2.06 4.12 4.53 2.06 18.11 5.76 1.65 0.82 5.35 2.47 2.06 6.17 7.41 4.94 0 0.41 243
Brassica oleracea 5.03 0 6.03 20.6 2.01 5.53 5.03 2.01 19.1 4.52 1.01 0.5 6.53 0.5 1.51 7.54 5.53 6.53 0 0.5 199
Brassica rapa 3.65 0 5.73 20.83 2.08 5.73 5.21 2.08 18.23 4.69 1.04 0.52 6.77 0.52 1.04 7.29 6.77 7.29 0 0.52 192
Sorghum bicolor 9.89 0 7.07 14.84 0.35 7.07 9.19 2.12 13.78 5.3 1.06 0.71 8.13 3.53 1.77 5.65 2.83 6.36 0 0.35 283
Zea mays 9.96 0 8.54 12.81 0.36 7.12 7.83 2.49 12.46 5.34 1.07 1.78 8.19 4.63 2.14 5.69 3.56 5.69 0 0.36 281
Oryza sativa Japonica 11.38 0 5.52 14.48 1.03 7.93 5.86 2.07 13.1 4.83 1.03 1.03 10.69 1.03 2.07 6.9 5.17 5.52 0 0.34 290
Oryza sativa Indica 11.64 0 5.48 14.38 1.03 7.88 6.16 2.05 13.01 4.79 1.03 1.03 10.62 1.03 1.71 7.19 5.14 5.48 0 0.34 292
Oryza brachyantha 10.45 0 5.57 14.29 1.05 8.36 4.53 2.09 13.94 5.23 1.05 0.7 10.8 1.39 1.39 8.36 4.18 6.27 0 0.35 287
Hordeum vulgare 9.41 0 6.27 16.86 0.78 7.45 3.92 1.96 14.9 6.27 1.57 1.18 7.06 1.57 1.96 6.67 4.31 7.06 0 0.78 255
Triticum aestivum 10.82 0 5.97 16.04 0.75 7.46 4.48 1.87 14.18 5.97 1.12 0.75 7.09 1.87 1.49 6.34 5.22 7.84 0 0.75 268
Triticum turgidum 10.45 0 5.97 16.04 0.75 7.84 4.48 1.87 14.18 5.97 1.12 0.75 7.09 1.87 1.49 6.34 5.22 7.84 0 0.75 268
Agropyron cristatum 5.43 0 5.43 17.93 1.09 10.87 3.8 2.17 13.59 5.98 1.63 1.09 4.35 2.72 2.72 7.61 5.43 7.61 0 0.54 184
Aegilops tauschii 7.14 0 6.04 18.68 0.55 8.79 3.3 1.65 15.38 7.14 1.65 1.1 4.95 2.2 2.2 8.79 3.85 5.49 0 1.1 182

5.32 6.39 1.54 18.3 6.03 0.19 6.37 ميانگين 2.48 16.49 4.89 1.16 1.38 6.82 2.24 1.47 6.85 5.41 5.76 0 0.91 237

 هاهاي گياهي بر اساس تركيب آمينواسيدهاي آن) ژنتيكي گونهdistanceيا فاصله ( )dissimilarityناهمسان (تخمين . 2جدول 
Table 2. Estimated genetic dissimilarities, or genetic distances, in the structure of dehydrin protein in different plant species 

based on their amino acid content 
8 7 6 5 4 3 2 1 گونه گياهي 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24

Arabidopsis thaliana(1)

Arabidopsis suecica(2) 0.0
0 

Camelina sativa(3) 0.0
0 

0.0
0 

Atriplex halimus(4) 0.2
5 

0.6
0 

0.4
3 

Solanum chilense(5) 0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.7
2 

Coffea canephora(6) 0.3
4 

0.5
1 

0.5
6 

0.4
1 

0.2
0 

Plantago major(7) 0.0
0 

0.0
1 

0.0
5 

0.4
6 

0.0
8 

0.0
3 

Glycine max(8) 0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.1
6 

0.0
0 

0.3
0 

0.0
0 

Citrus x clementina (9) 0.0
1 

0.0
5 

0.1
9 

0.0
9 

0.0
0 

0.0
8 

0.0
0 

0.0
2

Citrus x paradisi(10) 0.0
0 

0.0
0 

0.1
3 

0.1
9 

0.0
0 

0.1
4 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

Citrus sinensis(11) 0.0
0 

0.0
0 

0.1
0 

0.2
3 

0.0
0 

0.1
7 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

0.0
0

Malus domestica(12) 0.0
3 

0.0
0 

0.1
8 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
5 

0.1
1 

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

Trifolium repens(13) 0.0
0 

0.0
0 

0.0
7 

0.2
8 

0.5
9 

1.0
7 

0.5
5 

0.4
9

0.6
7

0.5
7

0.6
0

0.4
7

Lotus japonicus(14) 0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.2
6 

0.7
2 

0.3
9 

0.0
0

0.1
0

0.1
2

0.1
7

0.1
3

0.0
8

Medicago truncatula(15) 0.0
0 

0.1
7 

0.2
1 

0.0
7 

0.8
8 

1.0
6 

0.4
6 

0.5
0

0.2
8

0.2
6

0.2
9

0.6
4

0.0
0

0.0
9

Pisum sativum(16) 0.0
0 

0.0
8 

0.1
1 

0.4
6 

0.2
7 

0.5
8 

0.2
9 

0.1
4

0.3
3

0.3
7

0.4
0

0.2
9

0.0
9

0.1
5

0.1
2

Vitis vinifera(17) 0.2
2 

0.0
0 

0.1
7 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.1
6

0.0
0

0.0
7

0.0
7

Vitis yeshanensis(18) 0.2
9 

0.0
1 

0.2
4 

0.0
1 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.2
0

0.0
2

0.1
0

0.1
0

0.0
0

Capsella bursa-
pastoris(19)  

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

0.5
4 

0.0
0 

0.5
1 

0.0
0 

0.0
0

0.1
3

0.1
0

0.1
0

0.2
2

0.0
0

0.0
2

0.1
7

0.0
0

0.0
0

0.0
0 

Brassica napus(20) 0.0
2 

0.0
0 

0.0
0 

0.8
0 

0.0
0 

0.5
0 

0.0
0 

0.0
0

0.0
7

0.0
4

0.0
2

0.1
4

0.0
0

0.1
7

0.3
0

0.0
0

0.0
0

0.0
4 

0.0
0 

Brassica juncea(21) 0.1
9 

0.0
3 

0.0
3 

0.7
9 

0.0
1 

0.3
6 

0.0
0 

0.0
0

0.1
5

0.0
9

0.0
8

0.0
6

0.0
0

0.1
4

0.2
3

0.0
0

0.0
0

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0 

Brassica oleracea(22) 0.0
0 

0.1
9 

0.2
6 

0.2
6 

0.0
0 

0.0
4 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.2
9

0.1
2

0.0
1

0.0
0

0.0
0 

0.0
5 

0.0
0 

0.0
0

Brassica rapa(23) 0.0
0 

0.2
1 

0.2
8 

0.3
3 

0.0
0 

0.1
7 

0.0
0 

0.0
3

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.1
3

0.1
2

0.0
0

0.0
7

0.0
9 

0.0
0 

0.0
0 

0.0
0

0.0
0

Sorghum bicolor(24) 0.6
7 

0.7
2 

0.7
8 

0.2
5 

0.5
7 

0.2
2 

1.2
9 

0.4
1

0.0
0

0.0
0

0.0
0

0.2
4

1.0
2

0.5
7

0.8
5

1.0
4

0.0
2

0.0
7 

0.8
8 

0.5
2 

0.6
9

0.5
4

0.6
9

Zea mays(25) 1.0
4 

1.2
0 

1.0
7 

0.4
8 

0.8
0 

0.4
7 

1.7
2 

0.8
1

0.5
4

0.6
7

0.6
5

0.7
7

1.1
0

0.8
2

0.6
7

1.1
8

0.2
9

0.3
6 

1.2
2 

1.1
4 

1.3
7

1.1
4

1.2
6

0.0
0

نسبت به  يدينواسيآم هيپا بيبالا در ارتباط با ترك يكيدهنده تفاوت ژنتنشان )0مقدار عددي صفر (از  شتريب ريمقاد است.شدهمورداستفاده نشان داده يهايهمه جفت توال يبرا تيدر هر سا يشاخص نابرابر
 است. هايتوال نيب يتكامل ييبر اساس واگرا
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 در اين گياهانهاي گياهي بر اساس تركيب آمينواسيدهاي گروه پروتئين دهيدرين يا فاصله ژنتيكي گونهتخمين ناهمسان  .2جدول ادامه 

Continued table 2. Estimated genetic dissimilarities, or genetic distances, in the structure of dehydrin protein in different 
plant species based on their amino acid content 

 32 31 30 29 28 27 26 33 32 31 30 29 28 27 26 25 24 23 22 گونه گياهي

Oryza sativa Japonica(26) 0.18 0.14 0.29 0.17 0.11 0.12 0.81 0.05 0.00 0.03 0.07 0.11 0.56 0.29 0.69 0.40 0.00 0.00 0.44
Oryza sativa Indica(27) 0.24 0.20 0.32 0.15 0.11 0.17 0.84 0.07 0.00 0.03 0.08 0.14 0.56 0.33 0.69 0.40 0.00 0.00 0.49
Oryza brachyantha(28) 0.05 0.05 0.26 0.29 0.05 0.21 0.71 0.11 0.00 0.00 0.00 0.21 0.63 0.27 0.72 0.66 0.00 0.00 0.34
Hordeum vulgare(29) 0.26 0.25 0.38 0.14 0.00 0.00 0.33 0.00 0.00 0.00 0.00 0.10 0.56 0.14 0.53 0.40 0.00 0.01 0.43
Triticum aestivum(30) 0.35 0.35 0.48 0.17 0.23 0.00 0.70 0.06 0.05 0.08 0.11 0.23 0.58 0.11 0.52 0.40 0.00 0.02 0.44
Triticum turgidum(31) 0.35 0.35 0.48 0.17 0.23 0.00 0.70 0.06 0.05 0.08 0.11 0.23 0.58 0.11 0.52 0.40 0.00 0.02 0.44
Agropyron cristatum(32) 0.00 0.02 0.12 0.15 0.20 0.10 0.42 0.00 0.00 0.01 0.00 0.01 0.00 0.07 0.01 0.00 0.03 0.11 0.10
Aegilops tauschii(33) 0.12 0.04 0.21 0.22 0.00 0.00 0.43 0.03 0.00 0.00 0.00 0.04 0.46 0.02 0.40 0.20 0.01 0.08 0.18

 

       32 31 33 32 31 30 29 28 27 26 25 24 23 گونه گياهي

Oryza sativa Japonica(26) 0.15 0.27 0.07 0.08 0.04 0.20              

Oryza sativa Indica(27) 0.17 0.30 0.09 0.08 0.03 0.19 0.00             

Oryza brachyantha(28) 0.15 0.23 0.06 0.09 0.15 0.33 0.02 0.05            

Hordeum vulgare(29) 0.12 0.18 0.03 0.06 0.09 0.24 0.00 0.00 0.00           

Triticum aestivum(30) 0.17 0.26 0.09 0.09 0.04 0.18 0.00 0.00 0.05 0.00          

Triticum turgidum(31) 0.17 0.26 0.09 0.09 0.05 0.20 0.00 0.00 0.03 0.00 0.00         

Agropyron cristatum(32) 0.01 0.00 0.03 0.00 0.11 0.15 0.00 0.00 0.00 0.08 0.02 0.01        

Aegilops tauschii(33) 0.00 0.03 0.04 0.01 0.00 0.06 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.01 0.02       

نسبت به بر اساس واگرايـي   آمينواسيدي تركيب پايه ارتباط بادر ژنتيكي بالا دهنده تفاوت نشان 0است. مقادير بيشتر از شدهننشان داده هاي مورداستفادهتواليشاخص نابرابري در هر سايت براي همه جفت 
  ها است.تكاملي بين توالي

 

 
 هاي خامواده دهيدرينموردبررسي بر اساس تركيب آمينواسيدي مربوط به توالي پروتئين هاي گياهيپلات همبستگي بين گونه .5شكل 

Figure 5. Correlation plot of evaluated plant species based on their amino acid sequences regarding dehydrin proteins 

 تك لپه

 دو لپه
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 هاي دهيدرينينواسيدي در ارتباط با خانواده پروتئينآمبر اساس تركيب و درصد هاي گياهي موردبررسي كلاسترينگ مربوط به گونه. 6شكل 
Figure 6. Clustering analysis of the evaluated plant species based on their amino acid sequences regarding dehydrin 

proteins 
 

هـاي  هاي موجود در ساختار پـروتئين بر اساس تركيب اسيدآمينه
ها محاسـبه گرديـد و بـا    دهيدرين، مقدار همبستگي بين اين پروتئين

). 7به پلات همبستگي تبـديل گرديـد (شـكل     Rافزار استفاده از نرم
اي و مطالعه تفاوت بـين ايـن   جهت بررسي بيشتر تركيبات اسيدآمينه

ارائـه   8ها ترسيم گرديد و كه در شـكل  ها، كلاستر بين آناسيدآمينه
يچه ـهاي تايروزين، والين، تراونين و سرين با سيدآمينهاست. اگرديده

داري نشان ندادند كـه  هاي موجود همبستگي معنيكدام از اسيدآمينه
تنوع بين گياهان موردبررسـي در ارتبـاط بـا مقـدار ايـن       دهندهنشان

 ازلحـاظ . بيشترين مقدار همبسـتگي  هاستآنها در ساختار اسيدآمينه
) در - 69/0ر داشت كه بيشترين مقدار آن (قرا 7/0و  6/0عددي بين 

همبستگي بين لوسين و ايزولوسين بـود كـه ازلحـاظ سـاختاري نيـز      
هاي گلوتامين هم هستند. آلانين با اسيدآمينه داراي مشابهت بسيار با

)، - 43/0( يزولوسينا)، 6/0)، گلايسين (- 63/0آلانين ()، فنيل- 67/0(
) 61/0) و پرولين (- 42/0راژين ()، آسپا4/0)، لوسين (- 68/0لايزين (

دار بـود. اسـيدآمينه سيسـتئين بـا هيسـتئين      داراي همبستگي معنـي 
دار ) داراي همبستگي معني- 4/0) و آرژنين (45/0)، لايسن (- 39/0(

دار نشـان  هايي كه با آسپاراژين همبسـتگي معنـي  يدآمينهاسبود. تنها 
) بود. اسيدآمينه56/0) و هيستئين (- 56/0دادند اسيدآمينه گلوتامين (

) 5/0دار (آلانين داراي همبستگي مثبت و معنيهاي گلوتامين و فنيل
دار بـا  بودند و اين دو اسيدآمينه نيـز داراي همبسـتگي منفـي معنـي    

دار بـا لايسـين   دار با گلايسين و مثبت و معنـي آلانين، منفي و معني
ها موجود در يدسي بين اسيدآمينهاقلبودند. بر اساس شباهت و فاصله 

، تجزيه كلاستر موردمطالعههاي دهيدرين در گياهان ساختار پروتئين
ها به سه گروه مجـزا بـود.   تفكيك روشن كليه اسيدآمينه دهندهنشان

دو  گـروه گروه اولي شامل دو اسيدآمينه گلوتامين و لايسين بـود،  
آلانـين، آسـپاراژين،   شامل ايزولوسـين، ميتيـونين، آرژنـين، فنيـل    

هـاي موجـود   و ساير اسيدآمينه تئين و فايروزين در گروه دومسيس
هاي دهيدرين نيز در گروه سـوم قـرار گرفتنـد.    در ساختار پروتئين

ها در گياهـان مختلـف   اي و توزيع اسيدآمينهبررسي ساختار رابطه
آورده  10و شكل  9پلات در شكل مپ و بايوسيله گراف هيتبه

هاي داراي رنگ قرمز تيره بـا  ولمپ، سلاست. در گراف هيتشده
ارتباط پـايين  دهندهنشانتر) ازلحاظ علامتي (منفي تركوچكعدد 

داراي مقدار پـايين  موردنظرتر است و به اين معني است كه گياه 
و  تـر بـزرگ هايي كه داراي عدد تري از آن اسيدآمينه است. سلول

ين اسيدآمينه دهنده ارتباط بالاي بتر هستند نشاناصطلاح مثبتبه
موردنظر و گياه مرتبط با آن سلول است كه به معنـي بـالا بـودن    
مقدار اين اسيدآمينه در گياه موردبررسي است. اين نتايج مرتبط با 

دهنـده  هاي تشكيلهاي گياهي و اسيدآمينهارتباط مقابل بين گونه
بندي گياهان و خـود  همراه نتايج مربوط به گروهگروه دهيدرين به

پـلات مـورد تاييـد    وسيله گراف بايصورت مجزا بهها بهآمينهاسيد
يـك  درلپه ). در اين گراف گياهان تك10و  9قرار گرفت (شكل 

هـاي  گوشه از گراف قرار گرفتند و ساير گياهان دولپه در قسـمت 
ديگر پـلات پخـش شـدند. بيشـترين مقـدار اسـيدهاي آمينـه در        

آلانين و گلايسين بود كه  هايلپه مربوط به اسيدآمينهگياهان تك
بيشــترين نزديكــي را بــا ايــن گــروه گيــاهي داشــتند. همچنــين، 

دار اين گراف كه مربوط به هر اسيدآمينه است در هاي جهت فلش
دهنـده مقـدار بـالاتر از ايـن     صورت نزديكي بـه هـر گيـاه نشـان    

   اسيدآمينه در گياه موردنظر است.
  
  
  

ــك  ت

دو 
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 هاي موردبررسيمينواسيدهاي موجود در توالي ژني دهيدرين در گونهپلات همبستگي بين آ .7شكل 

Figure 7. Correlation plot of the amino acids in the protein structure of dehydrin family belonging to the evaluated plant species 
  

  
 هاي دهيدريني گياهي مورد بررسي بر اساس خانواده پروتئينهاكلاسترينگ مربوط به تركيبات اسيدآمينه موجود در گونه .8شكل 

Figure 8. Clustering of the amino acids in the protein structure of dehydrin family belonging to the evaluated plant species 
  

  
ها) جهت هاي گياهي مورد بررسي (ستونها) و گونهيدرين (رديفهاي ده) مربوط به تركيبات اسيدآمينه خانواده پروتئينHeatmapهيت مپ ( .9شكل 

 بررسي روابط آنها
Figure 9. Heatmap of the amino acids composition in the protein structure of dehydrin family belonging to the evaluated 

plant species 
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 زمانهمصورت هاي گياهي مورد بررسي بههاي گروه دهيدرين و گونهاسيدآمينه پروتئين ) مربوط به تركيباتBiplotپلات (باي .10شكل 

Figure 10. Biplot of the amino acid composition along with the evaluated plant species at the same time 

 
 Saavedra et al. )2006(   عمـل   جهت تشـخيص نحـوه
روش  اسـتفاده از  بـا  را آزمايشي ي خانواده دهيدرينهانيپروتئ

 كـه طراحـي كردنـد    )Gene Knockout( ژنـي  يسازخاموش
 يدهنـده ارتبـاط مسـتقيم عملكـرد    نشـان نتايج ايـن پـژوهش   

ــا شــرايط پــس ازدهيــدرين  يهــانيپــروتئ و  تــنش شــوري ب
بازيـابي از  يش گياهان شاهد پس از اسموتيك بود. در اين آزما

بازيـابي   از رشـد خـود را   درصـد  94 ميـزان  تا قادر بودند تنش
ي هـا ژنو بـدون   شـده گياهـان جهـش داده   كـه يدرحال ،كنند

قـادر  درصد  34تنها تا  ي دهيدرينهانيپروتئمربوط به خانواده 
 Velasco-Conde et آزمـايش همچنـين در  بودند. بازيابي به 

al. )2012( خانواده  يها نيپروتئ به مربوطي هاژن بيان مقدار
مورد آزمايش كه داراي مقاومت بالايي بـه  دهيدرين در گياهان 

ي از گياهان شاهد داريمعن صورتبهبودند  خشكي شرايط تنش
عملكـرد دقيـق و مقـدار     هرچنـد الاتر بود. حساس به خشكي ب
كامـل   طـور بـه ي و خـوب بههنوز  هانيپروتئكارايي اين گروه از 

اهميـت ايـن    دهنـده نشـان يي نشده است، اين مطالعـات  شناسا
تنشدر مقاومت و تحمل گياهان به شرايط  هانيپروتئگروه از 

ي تحقيقـاتي را  هـا پـروژه ي محيطي است كه اهميت اجراي ها
جهـت توليـد گياهـان     هـا آنمكانيسم عمل و اسـتفاده از  روي 

. نتايج پژوهش سازديمي محيطي را مشخص هاتنشمقاوم به 
 Borovskii et al. )2002( ــز ــدهييتأ ني ــك  دكنن ــاطي  ارتب

ي دهيـدرين در  هـا نيپـروتئ ميزان توليد و غلظت  مستقيم بين
بـود كـه ايـن     هورمـون آبسـيزيك اسـيد    ي گيـاهي و هاسلول

در پاسخ  ينگ سلولي در گياهان وعنوان يك سيگنالبههورمون 
 دكننـده ييتأو اين نتايج نيـز   كنديمعمل  هاي محيطيبه تنش

در شـرايط نامسـاعد و تـنش در     هـا نيئپـروت عملكرد مهم اين 
    .گياهان است

ي گروه دهيدرين در هانيپروتئشده، بر اساس مطالعات انجام 
بـه چنـد    تـوان يمشده گياهان را بر اساس چندين موتيف حفاظت

تقسـيم   KnS و YnSKn ،YnKn ،SKn ،Kn زيرگـروه، ماننـد  
ي هـا نيپـروتئ در  Yو  K ،Sكرد. در اين مطالعه نيز سـاختارهاي  

 و تفكيـك بـود.   مشاهدهقابل كاملاًمربوط به گياهان موردبررسي 
ــش ــزين    K بخ ــي از لي ــراري غن ــه تك ــك دامن ــه داراي ي  ك

)EKKGIMDKIKEKLPG(  شـده  است، يك موتيف حفاظـت
هـا وجـود دارد و ايـن بخـش      DHNتمام انحصاري است كه در 

باشد ممكن است نقش محوري در تعاملات پروتئين ليپيدي داشته
)Koag et al., 2009(. مهمي در طيف وسيعي  نقش هانيدريده

، نقـش  حالنيباا .كننديميستي در گياهان ايفا ز يرغي هاتنشاز 
 ,.Sun et al(كامل كشف نشده است  صورتبهها  DHNتكاملي

 يـا  Knهـاي اسـپرماتوفيت،   . مطالعات تكاملي دهيـدرين )2021

SKn تـرين سـاختارهاي اجـدادي شناسـايي     عنـوان قـديمي  را به
 دارگلدر گياهان  تنها Y هاي داراي بخشتوالي كهيدرحالكردند، 
تكامل گياهي منجـر   .)Decena et al., 2021(بود  همشاهدقابل

ي مختلـف  هـا گونـه در  هـا نيدريدهي متنوع هابه تعداد و ساختار
 شـده توسـط  يبررس ـگونـه آنژيوسـپرم    35از  اسـت. گياهي شـده 

)Malik et al., 2017(ها حداقل يـك ، همه آن SKn   دهيـدرين

تـــك 

دو 
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گونـه   YnSKn ،13 گونه حاوي حداقل يك دهيدرين 39داشتند. 
گونـه حـاوي حـداقل     15و  YnKn  حاوي حداقل يك دهيدرين

  بودند.  Kn يك دهيدرين
  

  گيرينتيجه
 خـانواده ي هانيپروتئاهميت بالاي  دهندهنشاننتايج اين پژوهش 

گياهان اسـت. بررسـي تـوالي     شرايط تنش در تحملدهيدرين در 
همـراه بررسـي خطـي    هـا بـه  ي ساختاري و درصد آنهانهيدآمياس

 مشاهدهقابلي هاتفاوت دهندهنشاني مربوطه هاژنتوالي ژنومي 

ي بود. از طرفي الپهتكي و ادولپهبين دو گروه گياهان  داريمعنو 
هتو شـبا  هـا تفاوتگياهان داخل هر يك از اين گروه نيز داراي 

و نحوه قرارگيـري اسـيدهاي آمينـه     درصدبا  مرتبطهاي ژنتيكي 
جملــه  ي آلانــين، گلايســين و پــرولين ازهــانهيدآمياســداشــتند. 

مؤلفـه يي بودند كه داراي نزديكي هندسي در تحليـل  هانهيدآمياس
در  هـا نهيدآمياساهميت بالاي اين  دهنده نشاني اصلي بودند و ها

شـده در بـين   دين ناحيـه حفاظـت  ساختار ايـن گياهـان بـود. چن ـ   
اهميت اين  دهندهنشاني موردبررسي شناسايي شد كه ها نيپروتئ

  .استي دهيدرين هاژننواحي براي عملكرد 
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