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A B S T R A C T   
Tea is native to East Asia, the Indian subcontinent and Southeast Asia, and its leaves are 

used as one of the most popular drinks in the world. Environmental stresses are one of the 

most important factors affecting the quantity and quality of agricultural and garden crops, 

including tea. One of the prominent effects of environmental stresses on plants is the 

increase in reactive oxygen species (ROS) production. Ascorbate peroxidase (APX) is a 

key antioxidant enzyme to inhibit ROS in plants. This study was conducted to identify, 

study the evolution, function of the APX gene family in tea. To identify APX homologous 

proteins in the tea genome, protein sequences of the APX family from several monocot and 

dicot plants were used. BlastP results identified 9 homologous sequences from the APX 

gene family on different tea scaffolds. Based on phylogenetic relationships, APX gene 

family proteins in tea and the studied plants, including Arabidopsis, rice, maize, and potato, 

were divided into four distinct evolutionary groups. Due to the relatively equal distribution 

of genes from monocot and dicot plants in phylogenetic groups, it seems that the evolution 

of these genes occurred from a common ancestral gene before the divergence of monocot 

and dicot plants. Investigation of the expression of APX homologous genes in different 

tissues and various environmental stresses showed that CsAPX1, CsAPX3, CsAPX4, 

CsAPX5, and CsAPX8 genes had moderate to high expression levels, indicating the 

importance and key role of these genes in different growth stages and various abiotic 

stresses in plants. 
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 «مقاله پژوهشی»

 گستره در( APX) دازیپراکس آسکوربات یژن خانواده یاعضا یکیوانفورماتیب یبررس

  Camellia sinensis ژنوم 

 
  1یعابد نیام ،(x000000026791833)ارکید: 1یاعلم یعل ،1یاعظم دیناه

 
 چکیده

های آن پس از فراوری به عنوان يکی از است که برگ شرقی جنوب آسیای و هند قاره شبه آسیا، شرق چای بومی

برر  وامل اثرر گررارمحیطی از مهم ترين ع هایتنش گیرد.های جهان مورد استفاده قرار میترين نوشیدنیمحبوب

 هرای محیطری درتنش اثرات ينبارزتر باشند. يکی ازکمیت و کیفیت محصولات زراعی و باغی از جمله چای می

های سرلولی داشرته تواند اثر مخربی بر فعالیتاست که می (ROSفعال ) اکسیژن هایگونه تولید افزايش گیاهان،

در باشرد. ر گیاهران میها د ROSجهت مهار  کلیدی اکسیدانآنتی آنزيم يک (APXپراکسیداز ) آسکوربات .باشد

 APXهای پروتئینی خانواده الیدر گستره ژنوم چای از تو APXهای همولوگ اين مطالعه برای شناسايی پروتئین

 APXده ژنری توانست نه توالی همولوگ از خرانوا BlastPج لپه و دولپه استفاده شد. نتايدر تعدادی از گیاهان تک

در  APXی های خانواده ژنربر اساس روابط فیلوژنتیکی، پروتئیندهای مختلف چای را شناسايی کند. روی اسکافول

هرار چبره  یاز بوت اسرتر بر اساس امتزمینی آرابیدوپسیس، برنج، ذرت و سیبچای و گیاهان مورد مطالعه شامل 

مسراوی در  لپه بره نسربت تقريبراًهای گیاهان دولپه و تکگروه تکاملی مجزا تقسیم شدند. به دلیل قرارگیری ژن

لپه و دولپه ها از يک ژن اجدادی قبل از واگرايی گیاهان تکرسد تکامل اين ژنهای فیلوژنتیکی، به نظر میگروه

محیطی  متفاوتهای تنشهای مختلف گیاهی و در بافت APXهای همولوگ صورت گرفته است. بررسی بیان ژن

ياد زدارای میزان بیان متوسط تا  CsAPX8و  CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5های ژننشان داد که 

 های محیطی بود.ها در مراحل مختلف رشدی و تنشدهنده اهمیت و نقش کلیدی اين ژنبودند که نشان

 
گروه بیوتکنولووی  شاوروی، د نشکاوکعه م وو  . 1

 .شاروی، د نشکاگره گیلاند یشتد شیرشن
 
 
 

 نويسنده مسئول:
 علی اعلمی
 ali_aalami@guilan.ac.ir  رايانامه:
 
 

 19/02/1403تاريخ دريافت: 
  11/04/1403 :پريرشتاريخ 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 استناد به این مقاله:

 (. 1403) اعظمی، ناهید؛ اعلمی، علی و عابدی، امین
 آسکوربات یژن خانواده یاعضا یکیوانفورماتیب یبررس
 Camelliaژنوم گستره در( APX) دازیپراکس

sinensis. فناوری گیاهان زيست یفصلنامه علم
 .19-34(، 2) 14، زراعی

 (2024.71227.1967cb./10.30473 DOI:)  

  

 

 

 

 

 های کلیدیواژه

 

 تنش غیرزيستی، درخت فیلوژنتیکی.بیان ژن، بیوانفورماتیک، تکامل، 
 

 

https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
doi:%2010.30473/cb.2024.71227.1967‎
mailto:ali_aalami@guilan.ac.ir
‎10.30473/cb.2024.71227.1967‎


 21            1403 زمستان، 48، پیاپی 2ی، سال چهاردهم، شماره زراع اهانیگ یفناورستيزنشريه علمی 

 

  مقدمه
 ن،يترمعروف( Camellia sinensis (L.) Kuntzeی )چا
اسرت کره  یدرمان یالکل ریغ یدنینوشيک و  نيدارترطعم

ايرن محصرول نوشرند. یجهران آن را م تیردو سوم جمع
کشور واقع در پنج قراره جهران  60همیشه سبز در بیش از 

 یحراو یچرا یهاثابت شده است که برگشود. کشت می
هرا، فنولیاز جملره پل یسرتيفعرال ز براتیاز ترک یاریبس
هسرتند کره  دهایرآلکالوئ وفررار  باتیترک نه،یآم یدهایاس
 سرتيز یکاربردهرا یبررا یخروب لیپتانسر یدارا یمگه

 .(Samynathan et al., 2021) هستند یپزشک
در  ديرربا ،غیرمتحررر  موجرروداتبرره عنرروان  اهررانیگ
گاهراً ايرن کننرد کره  یمداوم زندگ با تغییرات يیهاطیمح

 يرک بیولروژيکی شود. سیسرتمتغییرات منجر به تنش می
 جريران دنبرال بره همیشره که است پويا و زادرون سیستم
 نرام بره خرود متاپايردار وضرعیت حفظ برای انرژی دائمی
 هموسرتاز اين در محیطی اختلال گونه هر. است هموستاز
 مفهوم .شود تعريف بیولوژيکی تنش عنوان به است ممکن
 بره 1936 سرال در "سرلی" توسرط برار اولین برای تنش
 گیاهران بررای نرامطلوب محیطری هایمحردوديت عنوان
بره  اهرانیتنش در گ .(Szabo et al., 2017شد ) تعريف
 یوربهره ايشود که بر رشد، نمو یاطلاق م یخارج طيشرا
 فیرط جراديها باعر  اتنش. گراردیم یمنف ریتأث اهانیگ
 سمیژن، متابول انیب رییمانند تغ یاهیگ یهااز پاسخ یعیوس
 رهیرردر نرر  رشررد، عملکررد محصررول و غ رییررتغ ،یسرلول
  .(Jena et al., 2020) دنشویم

 که شودگفته می محیطی عامل هر به غیرزيستی تنش
 نظرر از. سرازد محردود را گیراه وریبهرره و رشد تواندمی

 رشد دلیل به گرشته قرن نیم در غیرزيستی تنش تاريخی،
 تهديرد را جهرانی غررايی امنیت که) انسانی جمعیت سريع
 کشراورزی متخصصران و دانشرمندان توجه مورد( کندمی
 دلايرل بررسری غررايی، مواد تقاضای افزايش. گرفت قرار

 ناديده اغلب که کرد ناپريراجتناب را محصول تولید کاهش
 بره شروع دانشمندان که بود زمان همین در. شدمی گرفته
 هرایتنش از ناشری محصرولات، کاهش عملکررد تخمین
 بوير ،80 دهه اوايل در. کردند آن دلايل بررسی و محیطی
 محصرول تولید است ممکن محیطی عوامل که زد تخمین

 ترراکنون، زمرران آن از. دهررد کرراهش درصررد 70 تررا را
 کراهش بره کره اسرت شرده منتشرر متعددی هایگزارش
 اشراره مختلرف غیرزيسرتی هرایتنش دلیرل به محصول
 برر ناپرريری جبرران اثررات هراتنش اين از کند. برخیمی
 کیفیرت و تولیرد برر نهايرت در و کشرت تحرت هایزمین

 .(Cramer et al., 2011گرارد )می محصول
کمبرود  اد،يز اي نيیپا یمانند دما یستيرزیغ یهاتنش

و ترابش فررابنفش،  نی، فلزات سنگیآب، شور بود شیب اي
ها، تنش نيادهد. را تحت تأثیر قرار می اهانیرشد و نمو گ

 دهیرنام یسرتيرزیغ یهراکه در مجمروع بره عنروان تنش
بره  سرتمیو اکوس یکشاورز یبرا یجد یديتهد شوند،یم

. شروندیعملکرد محصرول م کاهشو باع   روندیشمار م
هرا تنش برا ديربا ساکن بودنشران تیماه لیبه دل اهانیگ

 ايراجتنراب  یبررا یقو یانطباق یهاکیمقابله کنند و تاکت
 جراديو رشرد ا ءها به منظور بقراتحمل اثرات نامطلوب آن

مقاومت گیاهان به اشرکال ، شرايط تنشدر پاسخ به  کنند.
شررامل  دهیررچیپ یشرربکه نظررارت کيررتوسررط  مختلررف
 یهااز جمله هورمون یبالادست دهندهگنالیس یهامولکول
 ترها،یگازوترنسرررم ژن،یفعرررال اکسررر یها، گونرررهترررنش

عوامررل  نیو همچنرر میو کلسرر هرراتوکرومیف هررا،نیآمیپل
 میتنظرری سرريرونو یفاکتورهررا ژهيررو برره ،ژن دسررتنيیپا
 (.He et al., 2018) شودیم

 یمحصرولات جرانب( ROS) ژنیفعرال اکسر یهاگونه
توسررط  قرراًیهسررتند و دق یکيولرروژيزیف یهاسررمیمتابول
 یمريآنز ریرو غ یمريآنز یدانیاکسیآنت یدفاع یهاستمیس

 طيدر شررا یبه طور قابل تروجه هاROS. شوندیکنترل م
 ویداتیاکسر بیکه باع  آس دنابيیتجمع م یستيرزیغ تنش

 هراROS را،یشود. اخیمنجر به مرگ سلول م تيو در نها
 دهیچیپ نگیگنالیدر شبکه س یدیکل گرانيزبه عنوان با زین

 اینردهياند. شواهد فزاشناخته شده اهانیتنش گ یهاپاسخ
تنش  یهادر پاسخ ینقش مهم هاROSکه  دهدمینشان 
 یرهایمسر یسرازفعال یبررا یزراعر اهرانیگ یستيرزیغ

 یو دفراع دارد. مهمترر از آن، دسررتکار ترنشواکرنش بره 
 اهانیتحمل به تنش گ شيافزا یبرا یفرصت ROSسطوح 
 کنردینامطلوب فراهم م یطیمختلف مح طيدر شرا یزراع
(You and Chan, 2015.) 
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 از محافظرت بررای گیاهان در ROS زدايیسم فرآيند
 سرمی اثرر برابرر در هاآن هایاندامک و گیاهی هایسلول
 درون يرابیمکان در اسرت. تفراوت ها ضرروریROS اين

 و اکسریدانیآنتی هرایآنزيم بیوشریمیايی خواص و سلولی
 هایمکانیسم وجود بر علاوه ژن، بیان در متمايز هایپاسخ
 کاره همه اکسیدانیآنتی سیستم يک به منجر آنزيمی، غیر
 بهینره سطوح کنترل به قادر که شودنیز می پريرانعطاف و

ROS زدايیسرم هایاست. سیستم ROS اجرزای شرامل 
آسرکوربات  اسرت. آنزيمری غیرر و آنزيمری اکسیدانیآنتی
(AsA) و ( گلوتررراتیونGSH،) غیرررر هایاکسررریدانآنتی 

 اکسیداتیو تنش برابر در گیاه دفاع مهم برای بسیار آنزيمی
 یدانیاکسرآنتی بافرهرای عنروان به کلیدی نقش و هستند

 شرامل درگیرر آنزيمری غیرر هایاکسیدانآنتی دارند. ساير
 و توکرروفرول آلکالوئیرردها، فنلرری، ترکیبررات فلاونوئیرردها،
 شررامل آنزيمرری هایاکسرریدانهسررتند. آنتی کاروتنوئیرردها
پراکسرریداز  آسررکوربات ، (SODديسررموتاز ) سوپراکسررید

(APX) ، ( کاتالازCAT) ، گلوتاتیون ( پراکسریدازGPX) 
 عمرلاً هرا آنزيم اين. هستند (PrxRپراکسی ردوکسین ) و
 يرک معمرولاً. دارند وجود سلولی درون هایبخش تمام در

 حررف بره قرادر که است آنزيم يک از بیش دارای اندامک
 پراکسررید زدايیسررم اصررلی سیسررتم اسررت. ROS يررک

-آسرکوربات چرخره گیراهی هایکلروپلاست در هیدروژن
اسرت  کلیردی آنرزيم يرک APX آن در کره است گلوتاتیون

(2012 et al.,averzan ; C2005 et al.,Scandalios .)  
 APX: Ascorbate) دازیآسرررکوربات پراکسررر

peroxidase يکرری از اجررزای آنزيمرری سیسررتم دفرراعی )
 یعررال اهررانیدر اکثررر گ هرراAPX .اکسرریدانی اسررتآنتی
هرا برا ميزوآنزياز ا یاشده است و شامل خرانواده يیشناسا
حرداقل در  APX یهاميزوآنز. ايمختلف است یهایژگيو

ی توزولیس APXشوند: یم افتجزا يم یسلول جايگاهچهار 
(cAPX ،)APX در  دیرررلاکوئیت یمتصرررل بررره غشرررا

 APX( و sAPX) اسررتروما APX(، tAPXکلروپلاسررت )
زوم یاکسریگل یشامل غشای، کروبادیمی متصل به غشا

بره  APXمختلرف  یهازوفرميا(. mAPX) زومیو پراکس
 دهنردیم یپاسخ متفاوت یطیو مح یکیمتابول یهاگنالیس
(Gangwar et al., 2014.) 

 پیشینه پژوهش
 یدر مرورد اعضرا یاديرز یدر حال حاضرر، گرزارش هرا

 در APXوجرررود دارد. خرررانواده  APX یخرررانواده ژنررر
Arabidopsis thaliana سره  ژن است که هشت یدارا

های سیتوپلاسمی، پروتئین APX6و  APX1 ،APX2 ژن
های موجرود در به ترتیب پروتئین tAPXو  sAPXدو ژن 

 مرراتريکس کلروپلاسررت و غشررای تیلاکوئیررد و سرره ژن
APX4 ،APX5  وAPX6های پراکسریداز را کرد ، پروتئین
 ,.Panchuk et al., 2002; Narendra et alکننرد )می

در مررورد  یاديررمشررابه ز یهرراگزارش نیچنررهررم(. 2006
پنبره  و زمینیی، سریبفرنگمانند برنج، گوجره یمحصولات
 ,.Leonardis et al., 2000; Lu et alدارد )وجرود 

2005; Teixeira et al., 2006; Najami et al., 

2008; Tao et al., 2018a, b.) 
( خرانواده Liang et al., 2024لیانرگ و همکراران )

 (.Cannabis sativa Lرا در گیراه شراهدانه ) APXژنی 
های غیرزيستی مختلف مورد تجزيره و تحلیرل تحت تنش

ژنومی قرار دادند. نتايج اين مطالعره نشران داد کره سرطح 
تحرت  CsAPX8و  CsAPX6 ،CsAPX7هرای بیان ژن

چهار تنش سررما، خشرکی، شروری و اکسریداتیو افرزايش 
تحرت ترنش  CsAPX2داری داشت. سطح بیان ژن معنی

هرای خشکی افزايش قابل توجهی در مقايسه با ساير تنش
 مورد بررسی از خود نشان داد.

ای ( در مطالعرهSun et al., 2023سان و همکراران )
(، گسررتره ژنررومی و .Brassica napus Lروی کلررزا )

را تحت ترنش دمرای پرايین  APXهای چگونگی بیان ژن
ژن برا  18هنده وجود دمورد بررسی قرار دادند. نتايج نشان

شده مختلف در کلزا بود کره برر اسراس سه دامنه حفاظت
بندی شردند. تحلیل فیلوژنتیکی به سه شاخه اصلی تقسریم

، APX2 ،APX4بررره خصررروص  APXهرررای اکثرررر ژن
APX12  وAPX18  افررزايش بیرران در سررطح رونويسرری

 تحت تنش دمای پايین از خود نشان دادند. 
Aleem et al. (2022 )ی ژنرری هرراوادهخان APX و

CAT  ی بررسی کردند. در ايرن و وحش زراعی یايدر سورا
 یايسرو ومدر ژنر APXژن  10و  11 بیربره ترتمطالعره، 
 یهراکه تعرداد ژن یدر حال ،شد يیشناسا یو وحش زراعی
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CAT و  هيربرود. تجزعردد شده در هر گونه چهار يیشناسا
 نیرا در بر یشرتریب یهمسران کیرلوژنتیف یقیتطب لیتحل
حبوبات نشران داد.  رينسبت به سا یو وحشزراعی  یايسو

و  زراعری یهادر گونره هافیموت و نترونيا-ساختار اگزون
فشار ، Ka/Ks. با توجه به مقدار شده بودندتظاحف یوحش

در  یژنر یهاخانواده نيتکامل ا یاصل گزينش منفی عامل
در  APX یخرانواده ژنر در حالی کرهاست.  یوحش یايسو
 منفریمثبرت و  هر دو فشار گرزينشتوسط زراعی  یايسو

 افته است. يتکامل 
Bakir and Yildirim (2022 )ژن  انیبLcAPX  را

در  (.Lens culinaris Medik) عردس یهااهچرهیدر گ
هر دو در  LcAPXژن بررسی کردند.  یتنش خشک طيشرا
با شردت ترنش  یمقاوم و حساس به خشک Firat-87رقم 
از مطالعره ی داشت. اين محققین متفاوت انیسطح ب یخشک
وابسرته بره  راتییرکره تغ نددیرسر جهینت نيبه ا شدهانجام
 LcAPXدهد که ژن ینشان م LcAPXژن  انیبدر زمان 
در  دهیچیپ میخاص و تنظ اریبس یژن انیمشخصات ب یدارا

 عدس است.در  یپاسخ به خشک

Raza et al. (2022 )در سرطح ژنروم  عیمطالعه جام
در ايرن . دادندانجام  APX یهاکشف ژن یبرا ینیزمبادام

 يیشناسرا ینیزمدر ژنوم برادام AhAPXژن  166 بررسی،
و  هيرشردند. تجز یبنردطبقه یگرروه اصرل 11کره در  شد
 یهررانشرران داد کرره ژن شرردههررای مضاعفژن لیررتحل

AhAPX گرزينش فشارسگمنتال و  شدگیدارای مضاعف 
نشران داد کره  هافیساختار ژن و موت یبررس منفی بودند.

نسربتاً  نتررونيا-اگزون یالگو کي AhAPX یهاژن اکثر
داشتند. بررسری عناصرر تنظیمری سریس نیرز شده تظاحف

هورمرون عنصر تنظیمی مررتبط برا پنج منجر به شناسايی 
 ریرغ هرایتنشعنصرر تنظیمری مررتبط برا شش  ،یاهیگ

در  وسرعهشرد و تمررتبط برا ر سریس، و پنج عنصر زيستی
-ahچهررارده  همچنررین .شررد AhAPXمنرراطق پرومرروتر 

miRNA ژن  33شدند که  يیخانواده شناسا 12از  یفرض
AhAPX  فراکتور  3257 ن،ي. علاوه بر ادارندرا هدف قرار
، AP2 ،ARF ،B3خررانواده )شررامل  38را از  یسرريرونو

bHLH ،bZIP ،ERF ،MYB ،NAC ،WRKY و ،
 .شد يیشناسا AhAPXژن  162( در رهیغ

چای همچون بسریاری از گیاهران ديگرر تحرت تراثیر 
 یچراهای زيستی و به خصوص غیرزيستی قرار دارد. تنش

برا  نيشود و بنابرایکشت م ميد یهاستمیمعمولاً در اکوس
شود که باعر  کراهش یمواجه م یکمبود آب فصل طيشرا

بسریاری از منراطق  همچنرین شرود.یعملکرد محصول م
همچرون  نیدر معرر  فلرزات سرنگ یچراتحت کشرت 

کراهش کادمیوم، مس و آلومینیوم قرار دارند که منجر بره 
 ریررغ هررایتنش شرروند.می یدانیاکسرریرشررد و پاسررخ آنت

ها و تنش اکسریداتیو ROSمنجر به افزايش تولید  ،یستيز
 کنرردیرا محرردود م یچررا یوربهررره شررده و در نهايررت

(Upadhyaya and Panda, 2013). 
لعات بسیاری جهت بررسی سراز و کارهرای اگرچه مطا

هرای مولکولی و بیوشیمیايی گیاهان مختلرف تحرت تنش
زيستی و غیر زيستی انجام شده است اما همچنان زوايرای 
مختلف آن ناشناخته است. از اين رو مطالعه حاضر با هدف 
شناسايی و مطالعه تکامل و کارکرد خانواده ژنی آسکوربات 

 Camelliaستره ژنوم گیاه چای )( در گAPXپراکسیداز )

sinensis.انجام شد ) 
 

 شناسی پژوهشروش

 در گستره ژنوم چای APXهای همولوگ شناسایی ژن

اطلاعات اولیه و امکان دسترسی به داده های ژنومی گیاهران 
گونره  -(، برنجArabidopsis thalianaآرابیدوپسیس تالیانا )

( Zea maysذرت )(، Oryza sativa- Japonicaژاپونیکرا )
( سبب انتخراب آنهرا Solanum tuberosumزمینی )و سیب

بره  APXهرای پروتئینری خرانواده ژنری برای استخراج توالی
هرای همولروگ در عنوان توالی اولیه جهت شناسرايی پروتئین

ها با بررسری منرابع ها و شماره دسترسی آنچای شد. اسم ژن
هرای فرت توالی( و بررای دريا1قبلی به دسرت آمرد )جردول 
بررره نشرررانی  EnsemblPlantsپروتئینررری از پايگررراه داده 

(https://plants.ensembl.orgاستفاده شد ). 
آرابیدوپسریس، بررنج،  در APXخرانواده  پروتئینری تروالی
 BlastP روش برا اولیره تروالی زمینی به عنروانذرت و سیب

 اطلاعراتی در بانرک همولروگ هرایپروتئین شناسايی جهت

برره نشررانی  TeaCoNبرره نررام  چررای ژنرروم اختصاصرری
http://teacon.wchoda.com/ شرد ) اسرتفادهZhang et 

https://plants.ensembl.org/
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al., 2020تکرراری هایتوالی ها،توالی تمام دريافت از (. پس 

نظرر  مرورد وجرود دمرین تائیرد نهايرت در و شرده حررف
(PF00141برا ) اطلاعراتی بانرک از اسرتفاده SMART  بره

انجرام شرد  (heidelberg.de-http://smart.embl/نشانی )
(Letunic et al., 2012 در اين پايگراه داده برا وارد کرردن .)

 PFAMهررای پروتئینرری و انتخرراب گزينرره اطلاعررات توالی

domainsموردنظر بررسی شد.های کارکردی ، وجود دمین 

 
در  APXهای همولوگ اسم و شماره دسترسی ژن .1جدول 

 زمینیآرابیدوپسیس، برنج، ذرت و سیب
Table 1. Name and accession number of 

homologous APX genes in arabidopsis, rice, corn 

and potato 
Accession number Genes Plant species 

AT1G07890 AtAPX1 

Arabidopsis 

thaliana (At) 

AT3G09640 AtAPX2 
AT4G35000 AtAPX3 

AT4G09010 AtAPX4 

AT4G35970 AtAPX5 
AT4G32320 AtAPX6 

AT4G08390 SAPX 

AT1G77490 TAPX 

OS03G0285700 OsAPX1 

Oryza sativa  

Japonica 
(Os) 

OS07G0694700 OsAPX2 

OS04G0223300 OsAPX3 
OS08G0549100 OsAPX4 

OS12G0178200 OsAPX5 

OS12G0178100 OsAPX6 
OS04G0434800 OsAPX7 

OS02G0553200 OsAPX8 

Zm00001d016802 APXa1 

Zea mays 

(Zm) 

Zm00001d003643 APXa2 
Zm00001d023582 APXa3 

Zm00001d025047 APXb1 

Zm00001d053223 APXb2 
Zm00001d047757 APXc1.1 

Zm00001d028709 APXc1.2 

Zm00001d007234 APXc2 

PGSC0003DMG401001731 StAPX2 

Solanum 
tuberosum 

(St) 

PGSC0003DMG400006175 StAPX3 

PGSC0003DMG402003646 StAPX5 
PGSC0003DMG400000894 St2341 

PGSC0003DMG400030056 St7268 

PGSC0003DMG400030063 St7286 
PGSC0003DMG400003645 St9378 

 

در گساتره  APXهاای های پروتئینبررسی ویژگی

 ژنوم چای

 مولکرولی، وزن مانند APX هایپروتئین عمومی هایويژگی

 سرايت از آمینره اسریدهای تعرداد و (PIايزوالکتريرک ) نقطره
Expasy  بررررررررررررررررررره نشرررررررررررررررررررانی

(https://web.expasy.org/protparam/ دريافرررت شرررد )

(Artimo et al., 2012از آن جا که توالی .) يابی ژنروم چرای
هرا بره شرکل به صورت کامل انجام نشرده اسرت، لررا توالی

شرود. اطلاعرات اسرکافولد بره ( ارائه میScaffoldاسکافولد )
همراه محل شرروع و پايران ژن بره همرراه اطلاعرات تروالی 

 ندرو جايگراه بینریپیش بررایپروتئینی قابل دريافت اسرت. 
برره  CELLO v.2.5از پايگرراه داده هررا نیررز سررلولی پروتئین

( اسررتفاده شررد /https://cello.life.nctu.edu.twنشررانی )
(Yu et al., 2014 .) 

 

 رسم درخت فیلوژنتیکی

 سررازیبررای رسررم درخررت فیلرروژنتیکی در ابترردا همرديف
 سرايتيرا  ClustalXافرزار نرم از اسرتفاده برا هراپروتئین

clustalW  به نشانیhttps://www.genome.jp/tools-

bin/clustalw .فیلروژنتیکی برا  سرپس درخرت انجام شرد
 ,.Kumar et alشد ) رسم MEGA7افزار  نرم از استفاده

تنهررا فرمررت  MEGAافررزار جررا کرره نرماز آن(. 2016
FASTA هرای داده کند، لرا ازرا شناسايی میClustalX 

 برایگرفته شد. خروجی  FASTAبه شکل  clustalWيا 

 ترين همسرايهنزديکالگوريتم  از فیلوژنتیکی درخت رسم

آزمرون  طريرق از شرده رسرم درخت شد و صحت استفاده
Bootstrap .ارزيابی شد 

 

 اینترونی-بررسی ساختار اگزونی

 APXهای خرانواده ژنری جهت تعیین تعداد و طول اگزون
چنین بررسی فاز اسپلايسینگ از در گستره ژنوم چای و هم

( به GSDS) Gene Structure Display Serverسايت 
 Hu etاستفاده شرد ) /http://gsds.gao-lab.orgنشانی 

al., 2015اينترونرری از -(. برررای رسررم سرراختار اگزونرری
ژنررومی و همچنررین نتیجرره  DNAو  CDSهررای توالی

ذخیره  Newickکی که به شکل حاصل از درخت فیلوژنتی
 شده بود، استفاده شد.

 

در پاسا  با   APXهاای بررسی پروفایل بیانی ژن

 های غیرزیستی تنش

در گسرتره ژنروم چرای، از  APXهرای جهت بررسی بیان ژن

http://smart.embl-heidelberg.de/
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های مختلف گیاه چرای مربوط به بافت RNA-seqهای داده
هرای جروان، شامل جوانه رأسی، گل، میوه، ريشه، ساقه، برگ

های غیرزيسرتی مختلرف شرامل بالغ و پیر و در پاسخ به تنش
 شوری، پلی اتیلن گلیکول، سرما و متیل جاسمونات حاصرل از

( http://tpia.teaplant.org/بره نشرانی ) TPIAداده  گاهيپا
، از TPIAپايگراه داده   (.Xia et al., 2019اسرتفاده شرد )

 ,.Shi et alهای حاصل از مطالعرات شری و همکراران )داده

(، وی و Wang et al., 2013(، وانرگ و همکراران )2015
 Zhang( و ژانگ و همکاران )Wei et al., 2018همکاران )

et al., 2017ب مرتبط برا تیمرار متیرل جاسرمونات، ( به ترتی
ی تشرکیل و خشرک یو تنش شور یتنش سرما، مراحل رشد

از  APXهای ( بیان ژنHeat mapی )نقشه حرارتشده است. 
 (.Chen et al., 2018) شد میترس TBtoolsافزار نرم قطري
 

 های پژوهشیافته
و بررسای  APXهای خانواده ژنی شناسایی پروتئین

 ها در گستره ژنوم چای مشخصات عمومی آن

های همولوگ در گستره ژنوم چای برای شناسايی پروتئین
در تعدادی از گیاهان  APXهای پروتئینی خانواده از توالی
لپه و دولپه استفاده شد. از اين رو، تعداد هشرت تروالی تک

پروتئینرری از آرابیدوپسرریس، برررنج و ذرت و هفررت ترروالی 
زمینی به عنوان توالی اولیه استفاده شد تا تئینی از سیبپرو

های همولروگ چرای شناسرايی ، پروتئینBlastPبا انجام 
های تکراری و تأيید وجود دمرین شوند. پس از حرف توالی

کارکردی مورد نظر، تعداد نه توالی همولروگ از خرانواده ژنری 
APX بره يرابی ژنروم چرای شناسايی شد. از آن جا کره توالی

هرا بره صورت کامل انجام نشده است، لرا محل قرارگیری ژن
ها بر اسراس شرماره سازی ژنشکل اسکافولد ارائه شد. مرتب

هرا ابتردا از حررف اسکافولدها انجام شد و برای نامگراری ژن
و سپس شرماره  APX(، در ادامه کلمه Csاول نام گونه چای )

 CsAPX1از  هرااستفاده شد. به ايرن ترتیرب، نامگرراری ژن
 (.2خاتمه يافت )جدول  CsAPX9شروع و تا 

شده نشان داد که های شناسايیمشخصات عمومی ژن
، 2880، 565، 399، 282ها به ترتیب روی اسکافولدهای ژن
 قرار داشتند. وزن 2447و  6255، 3982، 3815، 3364

لتون کیلودا 657/31شده بین مولکولی پروتئین های شناسايی
 CsAPX2کیلودالتون برای  145/84تا  CsAPX3برای 

و  CsAPX3متغیر بود. کمترين طول پروتئین نیز متعلق به 
CsAPX4  علق پروتئین متاسیدآمینه و بیشترين طول  288با

( pIک )اسیدآمینه بود. نقطه ايزوالکتري 745با  CsAPX2به 
( CsAPX1) 11/9( تا CsAPX6) 03/5نیز بین مقادير 
 CsAPX3 ،CsAPX4های حل فعالیت پروتئینمتغیر بود. م

و  CsAPX5 ،CsAPX6در سیتوپلاسم،  CsAPX9و 
CsAPX8  در کلروپلاست وCsAPX2 در غشای پلاسما 

دو جايگاه سلولی  CsAPX1ن بینی شد. برای پروتئیپیش
بینی بینی شد. پیششامل سیتوپلاسم و میتوکندری پیش

دو جايگاه  نیز در CsAPX7محل فعالیت برای پروتئین 
 (.2میتوکندری و خارج سلولی بود )جدول 

 نشان داد که در برنج APX یخانواده ژننتايج بررسی 
 زوفرميدو ا بیهشت عضو است که به ترت یدارا
 زوفرميو چهار ا یزومیپراکس زوفرميدو ا ،یتوزولیس

 (.Teixeira et al., 2004) کنندیرا کد می کلروپلاست
 

 در گستره ژنوم چای APXهای خانواده ژنی مشخصات عمومی ژن .2جدول 

Table 2. General characteristics of APX genes family members in the tea genome 

Cellular localization 
Isoelectric  

point 

Protein  

length(aa) 

Weight  

(Kilo Daltons) 

Gene  

end 
Gene  

start Scaffold Gene  

name Gene ID 

Cytoplasm 

Mitochondria 
9.11 551 61.912 908111 897441 Scaffold282 CsAPX1 TEA026035.1 

Plasma membrane 6.02 745 84.145 3034087 3016631 Scaffold399 CsAPX2 TEA030817.1 

Cytoplasm 6.72 288 31.657 399209 388039 Scaffold565 CsAPX3 TEA000543.1 

Cytoplasm 7.06 288 31.895 420631 414081 Scaffold2880 CsAPX4 TEA019211.1 

Chloroplast 6.73 421 45.658 685085 678480 Scaffold3364 CsAPX5 TEA012379.1 

Chloroplast 5.03 406 44.517 79075 72572 Scaffold3815 CsAPX6 TEA021205.1 

Extracellular Mitochondria 6.07 384 41.991 1055211 1048196 Scaffold3982 CsAPX7 TEA018635.1 

Chloroplast 5.53 352 38.2 803466 797035 Scaffold6255 CsAPX8 TEA028541.1 

Cytoplasm 6.11 450 49.897 647887 641965 Scaffold12447 CsAPX9 TEA017156.1 
 
 

http://tpia.teaplant.org/
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هايی فرنگی شامل ژندر گیاه گوجه APXخانواده ژنی 
زومی و دو پراکسی APXسیتوزولی، دو  APXاست که سه 

APX کلروپلاستی را کد می( کنندNajami et al., 2008 .)
 Akbudak) در سورگوم APX از خانواده عضو همچنین نه

et al., 2018 ،)ژن  10و  11 بیبه ترتAPX یايدر سو 
(، هشت عضو در Aleem et al., 2022ی )و وحش زراعی

 ,Panchuk et al, 2002; Narendra et al) آرابیدوپسیس

 Populusصنوبر کالیفرنیايی )در عضو  11(، 2006

trichocarpa( )Leng et al., 2021 ،)13  عضو در ژنوم
عضو  21(، Hongyang( )Liao et al., 2020)رقم:  یویک

و نه عضو  16( و به ترتیب Tyagi et al., 2020در گندم )
 ,.B. rapa  (Verma et alو  B. junceaهای در کلزا، گونه

 شده است.  يیشناسا (2022
 

در چاای و  APXمطالع  فیلوژنتیکی خاانواده ژنای 

 های گیاهیسایر گون 

 در APXهررای خرانواده ژنرری درخرت فیلروژنتیکی پروتئین
 

های گیرراهی شررامل گسررتره ژنرروم چررای و سرراير گونرره
زمینی در شرکل آرابیدوپسیس تالیانرا، بررنج، ذرت و سریب
دهد برر اسراس يک نشان داده شده است. نتايج نشان می

در  APXهررای خررانواده ژنرری روابرط فیلرروژنتیکی، پروتئین
 بررر اسرراس امتیرراز برروت اسررتر گیاهرران مررورد مطالعرره 

(Felsenstein, 1985 به چهار گروه تکاملی مجزا تقسیم )
ژن مشررتمل بررر دو ژن  12شرردند. گررروه اول شررامل 

آرابیدوپسیس تالیانا، دو ژن بررنج، سره ژن ذرت، سره ژن 
ژن تشکیل  10زمینی و دو ژن چای بود. گروه دوم از سیب

نرا، دو ژن از شده کره شرامل دو ژن از آرابیدوپسریس تالیا
زمینی و دو ژن از بررررنج، دو ژن از ذرت، دو ژن از سررریب

ها، کوچکترين چای است. گروه سوم که از نظر فراوانی ژن
گروه با کمترين تعداد ژن )هفت عدد( است شرامل دو ژن 

زمینی و چهرار ژن از آرابیدوپسیس تالیانا، يک ژن از سریب
گرفتنرد کره ژن در گروه چهارم جرای  11چای بود. تعداد 

شامل دو ژن آرابیدوپسیس تالیانا، چهار ژن بررنج، سره ژن 
 (.1زمینی و يک ژن چای بودند )شکل ذرت، يک ژن سیب

 
های گیاهی شامل آرابیدوپسیس، برنج، در گستره ژنوم چای و ساير گونه APXهای خانواده ژنی درخت فیلوژنتیکی پروتئین .1شکل 

 زمینیذرت و سیب

Figure 1. Phylogenetic tree of APX gene family proteins in the tea genome and other plant species including 

arabidopsis, rice, corn and potato 
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های اول، سوم و چهرارم از همره های موجود در گروهژن
گیاهرران مررورد مطالعرره شررامل برررنج، ذرت، آرابیدوپسرریس، 

زمینی و چای با فراوانی تقريبراً نزديرک بره هرم بودنرد. سیب
لپه و آرابیدوپسریس ازآنجاکه ذرت و برنج در گروه گیاهان تک

ر زمینی و چررای در گررروه گیاهرران دولپرره قررراتالیانررا، سرریب
های مرورد بررسری گیرند؛ لرا قرارگیری تعداد زيادی از ژنمی

ی دهندههای ذکرشرده نشرانبه نسبت تقريباً مساوی در گروه
ها از يک ژن اجدادی قبل از واگرايری گیاهران تکامل اين ژن

 (.Qu et al., 2020باشد )لپه و دولپه میتک
 یتکرامل نديفرآ کيتوسط  APXمختلف  یهازوفرميا
اند. است به وجود آمده یتکرار ژن نيکه شامل چند دهیچیپ

را  نرديفرآ نيرا زیرن APX یهراژن یسراختار یسازمانده
 نیبر کيرارتبراط نزد یبررا یو شرواهد کنردیمنعکس م
ارائرره  یواقررع در همرران بخررش درون سررلول یهررانیپروتئ
نیرز  APXهرای به عبارت ديگر محل فعالیت ژن .دهدیم

هرای گرارد. لرا قرارگیری ژنر میها اثدر مسیر تکامل آن
تواند بره دلیرل لپه و دولپه در کنار يکديگر میگیاهان تک

 Teixeira etمحل فعالیت پروتئین در سلول گیاهی باشد )

al., 2004.) 

های موجود در گروه سوم، فقرط از گیاهران دولپره ژن
زمینی و چای برود و هری  شامل آرابیدوپسیس تالیانا، سیب

لپره در ايرن گرروه قررار نداشرت. ايرن اهان تکژنی از گی
ی رابطه تکراملی نزديرک در گیاهران دهندهموضوع نشان

دولپه از نظر هفت ژن موجود در ايرن گرروه برود. عوامرل 
ها اثر بگرارد. از جملره ايرن تواند بر تکامل ژنبسیاری می
شردگی و فشرار گرزينش اشراره توان به مضاعفموارد می
(. وجود رابطه نزديرک برین Shoeva et al., 2017نمود )
، AGOهای ژنری ها در خانوادهایها و بین دولپهایلپهتک

DCL  وRDR  نیررز در گیرراه چررای مشرراهده شررده اسررت
(Krishnatreya et al., 2021.) 

 

اینتروناای و فاااز -بررساای ساااختار اگزوناای

 چای APXاسپلایسینگ خانواده ژنی 

و  DNAدر  یدیرنوکلئوت یهایتوالها، و اينترونها اگزون
RNA ها در مسیر رونويسری . اگزونهستندRNA  حفرظ
 در رونويسری ماًیمسرتقهرا شوند، در حالی کره اينترونمی

 pre-mRNAنشده و در مرحلره رونويسری ها کد نیپروتئ
 Zhuشوند )اسپلايسینگ حرف می RNAتوسط مکانیسم 

et al., 2009 .) 

هرای خرانواده ژنری های موجود در همولوگ تعداد اگزون
APX  اگرزون متغیرر برود. کمتررين تعرداد  16چای بین نه تا

برا نره اگرزون و  CsAPX4و  CsAPX3هرای اگزون به ژن
اگرزون تعلرق  16برا  CsAPX2بیشترين تعداد اگزون به ژن 

هرای هرا در گرروه سروم کره شرامل ژنداشت. طرول اگزون
CsAPX6 ،CsAPX8  وCsAPX9  ًبررود، از فراوانرری تقريبررا

شردگی دهرد حفاظتيکسانی برخوردار اسرت کره نشران می
بالايی در ساختار ژنی اين گروه فیلوژنتیکی وجود دارد )شرکل 

2 .)Raza et al. (2022در مطالعره )هرای ای روی ژنAPX 
 کير AhAPX یهراژن اکثررکره زمینی گزارش کردند بادام
دارنررد. تعررداد شررده تظانسرربتاً حف ینترونرريا-اگررزون یالگررو
متغیرر  12گندم بین هفرت ترا  APXها در خانواده ژنی اگزون
 . (Tyagi et al., 2020بود )

هررا در گررروه اول بیشررترين تنرروع در فراوانرری اگزون
های اين گرروه مشاهده شد که بیانگر تغییرات تکاملی ژن

ای ای يررا زنجیرررهباشررد. اتصررالات پلررهفیلرروژنتیکی می
(Chainingژن ) ها نیز مويد اين مطلب است کره تکامرل

 بسریاریشرواهد ها اتفاق افتاده اسرت. تدريجی در اين ژن
 یهرادائماً بره ژنوم زین ديجد یهادهد که اگزونینشان م

بره  یمتعردد یهاسمیشوند. مکانیدر حال تکامل اضافه م
و  یژنر ریراز جملره تکث ،هادر ژنوم ديجد یهااگزون جاديا

 . همچنررینکننرردیکمررک م هررااگزون شرردگیمضاعف
( نیررز يکرری از دلايررل ايجرراد Exonizationزايرری )اگزون

بره  ینترونريا یهرایکره توال يیباشد، جرا توانداگزون می
 .(Sorek, 2007) شوندیم ليتبد جديد یهااگزون

نتايج حاصل از بررسی فاز اسپلايسینگ نشان داد کره در 
و  CsAPX6 ،CsAPX8هررای گررروه سرروم فیلرروژنتیکی )ژن

CsAPX9هرا، تقريبراً يکسران ها مانند اگزون( توزيع اينترون
الگوی فازی اسپلايسرینگ ، CsAPX6بوده به شکلی که ژن 

، الگوی فرازی اسپلايسرنگ CsAPX8، ژن 00100211000
، الگوی فرازی اسپلايسرینگ CsAPX9و ژن  0010021000

ترايج داشتند. گرروه اول همچنران مشرابه ن 001100221000
حاصررل از بررسرری ترروالی اگزونرری، تنرروع بسرریاری در فرراز 
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اسپلايسینگ از خود نشان دادند. الگوی فراز اسپلايسرینگ در 
، 21001020، 2100020اعضررای ايررن گررروه برره شررکل 

 0010100000و  012000010202101، 20010202221
نیز به صرورت  CsAPX6بود. الگوی فاز اسپلايسینگ در ژن 

 (. 2شکل بود ) 0121122212
شده هر سره فراز اسپلايسرینگ های شناسايیدر همه ژن

صفر، يک و دو وجود داشت. فراوانری سره فراز اسپلايسرینگ 
، 19/53صفر، يک و دو در مطالعه حاضرر بره ترتیرب معرادل 

صرفر، يرک و دو  فاز یهانترونيادرصد بود.  34/22و  47/24
و  نیبعد از اولر ن،یهستند که قبل از اول يیهانترونيا بیبه ترت

در  نتررونيا کيردوم کدون قررار دارنرد. فراز  دیبعد از نوکلئوت
تنهرا از  نتررونيدر فراز ا رییتغ رايشود، زیطول تکامل حفظ م

و  5' یاست کره انتهرا ريپرهمزمان امکان یهاجهش قيطر
 یفازهرا عيرتوز. دهندیم رییرا به صورت مکمل تغ نترونيا 3'
و  ينشرتریب صفرفاز  یهانترونيا ؛است کنواختي ریغ نترونيا
 Fedorov etد )را دارنر یفراوانر نيکمتر دوفاز  یهانترونيا

al, 1992; Long et al, 1998.) 
در  اول هيرنظرها وجود دارد. دو نظريه در ارتباط با اينترون

درصد  35که  گويدمیها نترونيا کنواختي ریغ عيتوزارتباط با 
در اجرداد وجرود  یعنريهستند،  یميقد یامروز یهانترونياز ا
 لیهرا را تسرهژن نیاولر( Assembly) همگراریاند تا داشته
 هیراول یهراژنینیم یايرهرا بقاکره اگزون يیجا از آن. کنند
(Primordial minigenes )یهررانترونيهسررتند، اکثررر ا 

 افرزايشکره منجرر بره  گیرنردمیقررار صرفر  در فاز قديمی
بره  هيرنظر نيرحال، ا ني. با اصفر شده است فاز یهانترونيا

 يرکفراز  یهرانترونيدهد کره چررا اینم حیتوض کاملیطور 
 . (Roy, 2003) هستند دوفاز  یهانترونيتر از اجيرا

دوم کرره نظريرره الحرراق اينترررون  هيرردر مقابررل، نظر
(Insertional theory of intronsاست پیشنهاد می ) کند
 حاقالممکن است از  نترونيفاز ا عيتوز یکنواختيعدم  که
ت شده اسر شنهادیپ .شده باشد یناش نترونيا یتصادف ریغ

ند شرو الحاقثابت  یتوال یالگو کيها فقط در نترونيکه ا
( Proto-splice site) "هیرمحرل اتصرال اول"که بره آن 

د کره وجود ندار یحال، هنوز شواهد روشن ني. با انديگویم
 وننترريا الحراقاز  یناشر نتررونيمشاهده شده فاز ا عيتوز

 نتررونيا شيافرزا(. Dibb and Newman, 1989باشد )
 عردادت ناشناخته در نماتدها، قارچ ها و یهاسمیتوسط مکان
 یشده است، در حرال يیشناسا گريد موجودات محدودی از

ده مشاه موجوداتاز  یاریدر بس نترونيکه از دست دادن ا
 (.Roy et al., 2003) شده است
مشاهده شرد  CsAPX2شترين تعداد اينترون در ژن بی

که به همین دلیل بیشترين طول ژنی را نیز دارا بود. البتره 
 برا بررسریاين ژن بیشترين تعداد اگرزون را نیرز داشرت. 

ها از AcAPX کهی گزارش شد ویدر ک APX یخانواده ژن
تفرراوت  نيرر، بررا ااندشررده لیتشررک نترررونيا 22چهررار الرری

(. Liao et al., 2020) بود نترونيا بدون  AcAPX10که
در ژنروم گنردم  APXدر مطالعه ديگری در خرانواده ژنری 

در  نتررونيا درصد 60ها، تمام ژن نیدر بمشخص شد که 
 دوو  يک هایدر فاز درصد 17و  23و پس از آن  صفر فاز

 .(Tyagi et al., 2020) قرار داشتند
 

 
 چایدر  APXاينترونی و فاز اسپلايسینگ در همولوگ های خانواده ژنی -ساختار اگزونی .2شکل 

Figure 2. Exon-intron structure and splicing phase of APX gene family homologs in tea 
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 چای APXهای ژن بیان همولوگ

های مختلرف چرای در بافت APXهای همولوگ بیان ژن
هرررای (. نتررايج نشرران داد ژن3بررسرری شررد )شرررکل 

توان در دو گروه متمايز تفکیرک کررد. شده را میشناسايی
 CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7های گروه اول شامل ژن

های مختلف ها در اندامبود که میزان بیان آن CsAPX9و 
، گیاهی شامل جوانره انتهرايی، گرل، میروه، ريشره، سراقه

های جوان، بالغ و پیر بین مقادير کم تا متوسط متغیرر برگ
، CsAPX1 ،CsAPX3هررای بررود. گررروه دوم شررامل ژن

CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  بود که میرزان بیران
های مختلف گیاهی بین مقرادير متوسرط ترا ها در بافتآن

بره  CsAPX1زياد متغیر برود. بیشرترين مقردار بیران ژن 
در اکثرر  CsAPX3میوه و ريشه برود. های ترتیب در بافت

های مرورد مطالعره، از میرزان بیران تقريبراً يکسران بافت
 CsAPX4و  CsAPX3برخوردار بود. بیشترين میزان بیان 

 CsAPX5های پیر و بالغ مشاهده شرد. به ترتیب در برگ
های پیر دارای بیشترين میرزان بیران و در جوانره در برگ

ن بیان بود. تفاوت میزان بیران انتهايی دارای کمترين میزا
های مختلف گیاهی بسیار متفراوت در بافت CsAPX8ژن 

در  42/7ای که بیشترين میزان بیان با مقردار بود. به گونه
در  69/1های جوان و کمترين میزان بیران برا مقردار برگ

 (.3ريشه مشاهده شد )شکل 
شرده همولروگ هرای های شناسايیبندی بیان ژنتقسیم

APX شروری،  هرای مختلرف شراملدر ژنوم چرای در تنش
هرا را بره دو نیز آن اتیلن گلیکول، سرما و متیل جاسموناتپلی

(. همانند آن چره در بررسری 4گروه مجزا تفکیک کرد )شکل 
های مختلف گیاهی مشراهده شرد، پروفايل بیان ژنی در بافت

 CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7هررررررای نژ
، CsAPX1هررای کررم تررا متوسررط و ژن دارای میررزان بیرران

CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  دارای
دهنده نقرش میزان بیان متوسط تا زياد بودند. اين نتايج نشران

، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هرررررای کلیررررردی ژن
CsAPX5  وCsAPX8  در مراحرررل مختلرررف رشررردی و

 های مختلف غیرزيستی بودند.تنش
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Figure 3. Expression pattern of APX genes in different tea tissues. Green color indicates low expression, red 

color indicates high expression of the genes. 
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از  ساعت پس CsAPX1 24بیشترين میزان بیان ژن 
اعمرال تیمررار متیررل جاسررمونات بررود. سرررکوب بیرران ژن 

CsAPX2 هررای غیرزيسررتی مررورد مطالعرره در همرره تنش
، CsAPX3هرای مشاهده شد. بیشرترين میرزان بیران ژن

CsAPX4  وCsAPX8 در شرررايط تررنش سرررماCA3  
(days 3acclimated plants for -Cold و ژن )
5CsAPX 1در شرررررايط تررررنش سرررررماCA (-Cold

days 1acclimated plants for  مشاهده شد. سرکوب )
های غیرزيستی مشاهده در همه تنش CsAPX6بیان ژن 

های مورد بررسری میرزان ای که در اکثر تنششد، به گونه
برین  CsAPX7بیان ژن معادل صفر بود. میزان بیران ژن 

 12) 11/3ساعت پس از تنش شوری( و  72) 65/1مقادير 
ساعت پس از تیمار متیل جاسمونات( متغیر برود. سررکوب 

هرای غیرزيسرتی تنشدر بسریاری از  CsAPX9بیان ژن 
ساعت پرس  72و  48مشاهده شد. بیان اين ژن در شرايط 

سرراعت پررس از تیمررار پلرری اترریلن  48از تررنش شرروری و 
هرای نسرکوب بیان ژ (.4گلیکول معادل صفر بود )شکل 

CsAPX2, CsAPX6  وCsAPX9 هررای در همرره تنش
ممکرن اسرت در  هرا دهد که اين ژنغیرزيستی نشان می
د و تحت شرايط ترنش بره منظرور نشرايط عادی فعال باش

 .دنشومیجويی در منابع سلولی، سرکوب صرفه
در دو  BraAPXو  BjuAPX یهراژن انیرب ليپروفا
نشران  Brassica rapa و Brassica junceaگونه کلزا 
ژن  دوو  BraAPXهفرت ژن  ،BjuAPXژن  سرهداد که 

BraAPX-R ندشویم بیانو گرما  یخشک در شرايط تنش 
(Verma et al., 2022).  همچنررین در آرابیدوپسرریس
از خررانواده ژنرری  APXSو  APX3-6 ،APXTهررای ژن

APX .در ، بیان ژن متفاوتی تحرت شررايط ترنش داشرتند
و سرما به  شوری یهاتنش نیو همچن اديدرجه اول، نور ز
 تنشکه  ی، در حالکرد میژن را تنظ انیب یطور قابل توجه

. شدها ژنبیان منجر به کاهش  یسرما به طور قابل توجه
 یهراپیکره ژنوت دادنشران  هراپیاکوت یکلر انیب یالگو
 داشرتند یاوتمورد مطالعه تحمل به تنش متف سیدوپسیآراب
(Filiz et al., 2019). 

 

 
دهنده دهنده بیان کم و رنگ قرمز نشان. رنگ سبز نشاندر چای مختلف غیر زيستی هایدر تنش APXهای الگوی بیان ژن. 4شکل 

 بیان زياد ژن است.

Figure 4. Expression pattern of APX genes in different abiotic stresses in tea. Green color indicates low 

expression and red color indicates high expression of the genes. 
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در  APX هایالگوی بیان ژنداد نتايج اين مطالعه نشان 
که ممکن  هايی با ساير گیاهان داردها و تفاوتچای، شباهت

های و مکانیسم هاگونهژنتیکی  ماهیت به دلیل تفاوتاست 

  .تنظیمی مختلف باشد
هرای در پاسرخ بره تنش APX هرایتنظریم بیران ژن

هرا در حفاظرت دهنده اهمیت بالای اين ژنمحیطی نشان
های محیطری اسرت. افرزايش بیران تنشگیاهان در برابر 

کسیداتیو ناشری از ا تنشتواند با کاهش می APX هایژن
هرا های محیطی به بقای گیاه کمرک کنرد. ايرن ژنتنش

ل هرای آزاد و حفرظ تعرادنقش مهمی در مديريت راديکال
ها دارند کره بررای بقرای گیراه لولدر س یاحیا-اکسیداتیو

های مولکرولی مکانیسرم .تحت شرايط تنش ضروری است
ور طردر چای هنوز بره  APX هایمنجر به تنظیم بیان ژن
های اين مطالعره يافته، بنابراين کامل مشخص نشده است

يرن ژن را اگوشه ای از زوايای ناشرناخته تنظریم  تواندمی
ريزی محققین برای افزايش تحمرل ند و به برنامهآشکار ک

تواند کمک مروثر های محیطی میگیاه چای در برابر تنش
های اصلاح سنتی و مولکولی با تاکید روشاستفاده از کند. 

تواند به افرزايش احتمالا می APX هایبیان ژنبر افزايش 
هرای محیطری تحمل گیاهان از جمله چای در برابرر تنش

متیرل  استفاده از موادی ماننردمنجر شود. به عنوان نمونه 
کره باعر  افرزايش بیران يا اسید سالیسریلیک جاسمونات 

تواند به عنوان يرک اسرتراتژی شود، میمی APX هایژن
های محیطی تنشمديريتی برای کاهش خسارات ناشی از 
 .در کشاورزی مورد استفاده قرار گیرد

 

 گیری و پیشنهادهانتیجه
های خرانواده ژنری بر اساس روابط فیلوژنتیکی، پروتئین

APX  در گیاهان مورد مطالعه به چهرار گرروه تکراملی
لپه و دولپه به مجزا تقسیم شدند. قرارگیری گیاهان تک

ی دهندهنسبت تقريباً مساوی در دو گروه تکاملی نشان
ها از يک ژن اجردادی قبرل از واگرايری تکامل اين ژن

های باشد. البته تعدادی از ژنلپه و دولپه میگیاهان تک
ه گیاهران دولپره آرابیدوپسریس تالیانرا و چای به همررا

زمینی در گروهی مجرزا قررار گرفتنرد کره نشران سیب
دهد روابط تکاملی نزديک بین گیاهان دولپه نیرز در می

ها وجود دارد که منجر بره تفکیرک ايرن تعدادی از ژن
هررای ها شررده اسررت. تعررداد اگزونایلپررههررا از تکژن

 APXواده ژنری هرای همولروگ خرانموجود در پروتئین
اگزون متغیر بود. همچنین تنوع فراز  16چای بین نه تا 

هرای فیلروژنتیکی وجرود اسپلايسینگ در اعضای گروه
شررده هررر سرره فرراز هررای شناسايیداشررت. در همرره ژن

 یهانترونيا اسپلايسینگ صفر، يک و دو وجود داشت.
 یفراوان نيکمتر دوفاز  یهانترونيو ا ينشتریب صفرفاز 
شده همولروگ های شناسايیبررسی بیان ژنشتند. را دا

APX  های مختلف گیاهی شامل بافتدر ژنوم چای در
هرای جروان، جوانه رأسی، گل، میوه، ريشه، ساقه، برگ

شروری،  های مختلف محیطی شراملتنشبالغ و پیر و 
ها را بره آن پلی اتیلن گلیکول، سرما و متیل جاسمونات

ر هرر دو پروفايرل بیرانی، دو گروه مجزا تفکیک کرد. د
 CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7های نژ

، CsAPX1هرای دارای میزان بیان کرم ترا متوسرط و ژن
CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  دارای

دهنده میزان بیان متوسط تا زياد بودنرد. ايرن نترايج نشران
، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هرای نقش کلیدی ژن

CsAPX5  وCsAPX8 ر مراحرررل مختلرررف رشررردی و د
های مختلف غیرزيستی بودند. اين مطالعه، يرک گرام تنش

چای بروده و  APXهای ابتدايی در مسیر در  فعالیت ژن
ها جهررت بررسرری نقررش در مطالعررات آترری، ايررن يافترره

هرا در شررايط ترنش، مراحرل مختلرف اختصاصی اين ژن
 رشدی و متابولیسم ترکیبات زيستی کارآمد خواهد بود.
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