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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 پژوهشي«

 گستره در)  APX ( دازيپراكس آسكوربات يژن خانواده ياعضا يكيوانفورماتيب يبررس

   Camellia sinensis    ژنوم 

  
    1يعابد نيام ،)x000000026791833(اركيد: 1ياعلم يعل ،1ياعظم ديناه

 
  چكيده

هاي آن پس از فراوري به عنوان يكي از  است كه برگ شرقي جنوب آسياي و هند قاره شبه آسيا، شرق چاي بومي
محيطي از مهم ترين عوامل اثـر گـذار بـر     هاي تنش گيرد. هاي جهان مورد استفاده قرار مي ترين نوشيدني محبوب

 هـاي محيطـي در   تـنش  اثرات بارزترين باشند. يكي از محصولات زراعي و باغي از جمله چاي ميكميت و كيفيت 
هاي سـلولي داشـته    تواند اثر مخربي بر فعاليت است كه مي )ROSفعال ( اكسيژن هاي گونه توليد افزايش گياهان،

در باشـد.   ها در گياهـان مـي   ROSجهت مهار  كليدي اكسيدان آنتي آنزيم يك )APXپراكسيداز ( آسكوربات .باشد
 APXهاي پروتئيني خـانواده   در گستره ژنوم چاي از توالي APXهاي همولوگ  اين مطالعه براي شناسايي پروتئين

 APXتوانست نه توالي همولـوگ از خـانواده ژنـي     BlastPلپه و دولپه استفاده شد. نتايج  در تعدادي از گياهان تك

در  APXهاي خـانواده ژنـي    بر اساس روابط فيلوژنتيكي، پروتئينشناسايي كند. روي اسكافولدهاي مختلف چاي را 
بـه چهـار    بر اساس امتياز بـوت اسـترپ  زميني  آرابيدوپسيس، برنج، ذرت و سيبچاي و گياهان مورد مطالعه شامل 

لپه بـه نسـبت تقريبـاً مسـاوي در      هاي گياهان دولپه و تك گروه تكاملي مجزا تقسيم شدند. به دليل قرارگيري ژن
لپه و دولپـه   ها از يك ژن اجدادي قبل از واگرايي گياهان تك رسد تكامل اين ژن هاي فيلوژنتيكي، به نظر مي گروه

محيطي  متفاوتهاي  تنشهاي مختلف گياهي و  در بافت APXهاي همولوگ  صورت گرفته است. بررسي بيان ژن
داراي ميزان بيان متوسط تا زيـاد   CsAPX8و  CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5هاي  ژننشان داد كه 
  هاي محيطي بود. ها در مراحل مختلف رشدي و تنش دهنده اهميت و نقش كليدي اين ژن بودند كه نشان
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   مقدمه
 ن،يتر معروف) Camellia sinensis (L.) Kuntzeي (چا

اسـت كـه    يدرمان يالكل ريغ يدنينوشيك و  نيدارتر طعم
ايـن محصـول   نوشـند.   يجهـان آن را م ـ  تيدو سوم جمع

كشور واقع در پنج قـاره جهـان    60هميشه سبز در بيش از 
 يحـاو  يچـا  يها ثابت شده است كه برگشود.  كشت مي

 ـ  يسـت يفعال ز باتياز ترك ياريبس هـا،   فنـول  ياز جملـه پل
هسـتند كـه    دهاي ـآلكالوئ وفـرار   باتيترك نه،يآم يدهاياس

 سـت يز يكاربردهـا  يبـرا  يخـوب  ليپتانس ـ يدارا يهمگ
 .)Samynathan et al., 2021( هستند يپزشك

در  ديــبا ،غيرمتحــرك موجــوداتبــه عنــوان  اهــانيگ
گاهـاً ايـن   كننـد كـه    يمداوم زندگ با تغييرات ييها طيمح

 يـك  بيولـوژيكي  شود. سيسـتم  تغييرات منجر به تنش مي
 جريـان  دنبـال  بـه  هميشـه  كه است پويا و زا درون سيستم
 نـام  بـه  خـود  متاپايـدار  وضـعيت  حفظ براي انرژي دائمي

 هموسـتاز  اين در محيطي اختلال گونه هر. است هموستاز
 مفهوم .شود تعريف بيولوژيكي تنش عنوان به است ممكن
 بـه  1936 سـال  در "سـلي " توسـط  بـار  اولين براي تنش
 گياهـان  بـراي  نـامطلوب  محيطـي  هـاي  محدوديت عنوان
بـه   اهـان يتنش در گ .)Szabo et al., 2017شد ( تعريف

 يور بهره ايشود كه بر رشد، نمو  ياطلاق م يخارج طيشرا
 في ـط جـاد يها باعـث ا  تنش. گذارد يم يمنف ريتأث اهانيگ

 سميژن، متابول انيب رييمانند تغ ياهيگ يها از پاسخ يعيوس
 رهيــدر نــرخ رشـد، عملكــرد محصــول و غ  رييــتغ ،يسـلول 

    .)Jena et al., 2020( دنشو يم
 كه شود گفته مي محيطي عامل هر به غيرزيستي تنش

 نظـر  از. سـازد  محـدود  را گيـاه  وري بهـره  و رشد تواند مي
 رشد دليل به گذشته قرن نيم در غيرزيستي تنش تاريخي،
 تهديـد  را جهـاني  غذايي امنيت كه( انساني جمعيت سريع
 كشـاورزي  متخصصـان  و دانشـمندان  توجه مورد) كند مي
 دلايـل  بررسـي  غـذايي،  مواد تقاضاي افزايش. گرفت قرار

 ناديده اغلب كه كرد ناپذير اجتناب را محصول توليد كاهش
 بـه  شروع دانشمندان كه بود زمان همين در. شد مي گرفته
 هـاي  تـنش  از ناشـي  محصـولات،  كاهش عملكرد تخمين
 بوير ،80 دهه اوايل در. كردند آن دلايل بررسي و محيطي
 محصـول  توليد است ممكن محيطي عوامل كه زد تخمين

ــا را ــد 70 ت ــاهش درص ــد ك ــان آن از. ده ــاكنون، زم  ت
 كـاهش  بـه  كـه  اسـت  شـده  منتشـر  متعددي هاي گزارش
 اشـاره  مختلـف  غيرزيسـتي  هـاي  تـنش  دليل به محصول

 بـر  ناپـذيري  جبـران  اثـرات  هـا  تنش اين از كند. برخي مي
 كيفيـت  و توليـد  بـر  نهايـت  در و كشـت  تحت هاي زمين

  .)Cramer et al., 2011گذارد ( مي محصول
كمبـود   اد،يز اي نييپا يمانند دما يستيرزيغ يها تنش

و تـابش فـرابنفش،    ني، فلزات سنگيآب، شور بود شيب اي
ها،  تنش نيادهد.  را تحت تأثير قرار مي اهانيرشد و نمو گ

 ـنام يسـت يرزيغ يهـا  كه در مجموع بـه عنـوان تـنش     دهي
بـه   سـتم يو اكوس يكشاورز يبرا يجد يديتهد شوند، يم

. شـوند  يعملكرد محصول م ـ كاهشو باعث  روند يشمار م
 ـبا ساكن بودنشان تيماه ليبه دل اهانيگ هـا   تـنش  بـا  دي

 ـاجتنـاب   يبرا يقو يانطباق يها كيمقابله كنند و تاكت  اي
 جـاد يو رشـد ا  ءها به منظور بقـا  تحمل اثرات نامطلوب آن

مقاومت گياهان به اشـكال  ، شرايط تنشدر پاسخ به  كنند.
ــف ــط  مختل ــتوس ــارت كي ــبكه نظ ــچيپ يش ــامل  دهي ش
 يها از جمله هورمون يبالادست دهنده گناليس يها مولكول
ــنش ــهت ــا ، گون ــال اكسـ ـ يه ــم ژن،يفع  ترها،يگازوترنس

عوامـل   نيو همچن ـ ميو كلس ـ هـا  تـوكروم يف هـا،  نيآم يپل
 ـو بـه  ،ژن دسـت  نييپا  ميتنظ ـي س ـيرونو يفاكتورهـا  ژهي
 ).He et al., 2018( شود يم

 يمحصـولات جـانب  ) ROS( ژنيفعال اكس ـ يها گونه
ــميمتابول ــا س ــوژيزيف يه ــتند و دق يكيول ــاًيهس ــط  ق توس

 يم ـيآنز ري ـو غ يم ـيآنز يدانياكس يآنت يدفاع يها ستميس
 طيدر شـرا  يبه طور قابل تـوجه  هاROS. شوند يكنترل م

 ويداتياكس ـ بيكه باعث آس دنابي يتجمع م يستيرزيغ تنش
 هـا ROS را،يشود. اخ يمنجر به مرگ سلول م تيو در نها

 دهيچيپ نگيگناليدر شبكه س يديكل گرانيزبه عنوان با زين
 اي نـده ياند. شواهد فزا شناخته شده اهانيتنش گ يها پاسخ

تنش  يها در پاسخ ينقش مهم هاROSكه  دهد مينشان 
 يرهايمس ـ يسـاز  فعـال  يبـرا  يزراع ـ اهانيگ يستيرزيغ

 يو دفـاع دارد. مهمتـر از آن، دســتكار   تـنش واكـنش بـه   
 اهانيتحمل به تنش گ شيافزا يبرا يفرصت ROSسطوح 

 كنـد  ينامطلوب فراهم م يطيمختلف مح طيدر شرا يزراع
)You and Chan, 2015.(  
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 از محافظـت  بـراي  گياهان در ROS زدايي سم فرآيند
 سـمي  اثـر  برابـر  در ها آن هاي اندامك و گياهي هاي سلول
 درون يـابي  مكـان  در اسـت. تفـاوت   ها ضروريROS اين

 و اكسـيداني  آنتـي  هـاي  آنزيم بيوشيميايي خواص و سلولي
 هاي مكانيسم وجود بر علاوه ژن، بيان در متمايز هاي پاسخ
 كاره همه اكسيداني آنتي سيستم يك به منجر آنزيمي، غير
 بهينـه  سطوح كنترل به قادر كه شود نيز مي پذير انعطاف و

ROS زدايـي  سم هاي است. سيستم ROS  اجـزاي  شـامل 
آسـكوربات   اسـت.  آنزيمـي  غيـر  و آنزيمـي  اكسيداني آنتي

)AsA( و ) ــاتيون ــر هــاي اكســيدان آنتــي )،GSHگلوت  غي
 اكسيداتيو تنش برابر در گياه دفاع برايمهم  بسيار آنزيمي
 اكسـيداني  آنتـي  بافرهـاي  عنوان به كليدي نقش و هستند

 شـامل  درگيـر  آنزيمـي  غيـر  هاي اكسيدان آنتي دارند. ساير
ــدها، ــات فلاونوئي ــي، تركيب ــدها، فنل  و توكــوفرول آلكالوئي
 شـامل  آنزيمـي  هـاي  اكسـيدان  هستند. آنتـي  كاروتنوئيدها
ــيد ــموتاز سوپراكس ــكوربات ، )SOD( ديس ــيداز  آس پراكس

)APX( ، ) كاتالازCAT( ، گلوتاتيون  ) پراكسـيدازGPX( 
 عمـلاً  هـا  آنزيم اين. هستند )PrxRپراكسي ردوكسين ( و
 يـك  معمـولاً . دارند وجود سلولي درون هاي بخش تمام در

 حـذف  بـه  قـادر  كه است آنزيم يك از بيش داراي اندامك
 پراكســيد زدايــي ســم اصــلي سيســتم اســت. ROS يــك

-آسـكوربات  چرخـه  گيـاهي  هاي كلروپلاست در هيدروژن
اسـت   كليـدي  آنـزيم  يـك  APX آن در كه است گلوتاتيون

)2012 et al.,averzan 2005; C et al.,Scandalios .(   
 APX: Ascorbate( دازيآســـكوربات پراكســ ـ

peroxidase  ــاعي ) يكــي از اجــزاي آنزيمــي سيســتم دف
 يعــال اهــانيدر اكثــر گ هــاAPX .اكســيداني اســت آنتــي
هـا بـا    ميزوآنـز ياز ا يا شده است و شامل خانواده ييشناسا

حـداقل در   APX يها ميزوآنز. ايمختلف است يها يژگيو
ي توزوليس APXشوند:  يم افتجزا يم يسلول جايگاهچهار 

)cAPX ،(APX  ــا ــه غشـ ــل بـ ــلاكوئيت يمتصـ در  ديـ
 APX) و sAPX( اســتروما APX)، tAPXكلروپلاســت (
زوم  ياكس ـ يگل يشامل غشاي، كروباديمي متصل به غشا

بـه   APXمختلـف   يها زوفرميا). mAPX( زوم يو پراكس
 دهنـد  يم يپاسخ متفاوت يطيو مح يكيمتابول يها گناليس
)Gangwar et al., 2014.( 

  پيشينه پژوهش
 ـز يدر حال حاضـر، گـزارش هـا     يدر مـورد اعضـا   يادي

ــانواده ژنــ ـ ــانواده   APX يخـ ــود دارد. خـ  در APXوجـ
Arabidopsis thaliana سـه   ژن است كه هشت يدارا

هاي سيتوپلاسمي،  پروتئين APX6و  APX1 ،APX2 ژن
هاي موجـود در   به ترتيب پروتئين tAPXو  sAPXدو ژن 

ــه ژن  ــد و س ــاتريكس كلروپلاســت و غشــاي تيلاكوئي  م
APX4 ،APX5  وAPX6هاي پراكسـيداز را كـد    ، پروتئين

 ,.Panchuk et al., 2002; Narendra et alكننـد (  مي

 ـمشـابه ز  يهـا  گـزارش  نيچن ـهم). 2006 در مـورد   يادي
پنبـه   و زمينـي  ي، سـيب فرنگ مانند برنج، گوجه يمحصولات

 ,.Leonardis et al., 2000; Lu et alدارد (وجـود  

2005; Teixeira et al., 2006; Najami et al., 
2008; Tao et al., 2018a, b.(  

) خـانواده  Liang et al., 2024ليانـگ و همكـاران (  
 ).Cannabis sativa Lرا در گيـاه شـاهدانه (   APXژني 

هاي غيرزيستي مختلف مورد تجزيـه و تحليـل    تحت تنش
ژنومي قرار دادند. نتايج اين مطالعـه نشـان داد كـه سـطح     

تحـت   CsAPX8و  CsAPX6 ،CsAPX7هـاي   بيان ژن
چهار تنش سـرما، خشـكي، شـوري و اكسـيداتيو افـزايش      

تحـت تـنش    CsAPX2داري داشت. سطح بيان ژن  معني
هـاي   خشكي افزايش قابل توجهي در مقايسه با ساير تنش

 مورد بررسي از خود نشان داد.

اي  ) در مطالعـه Sun et al., 2023سان و همكـاران ( 
ــزا ( ــوم .Brassica napus Lروي كل ــتره ژن ي و )، گس

را تحت تـنش دمـاي پـايين     APXهاي  چگونگي بيان ژن
ژن بـا   18دهنده وجود  مورد بررسي قرار دادند. نتايج نشان

شده مختلف در كلزا بود كـه بـر اسـاس     سه دامنه حفاظت
بندي شـدند.   تحليل فيلوژنتيكي به سه شاخه اصلي تقسيم

، APX2 ،APX4بـــه خصـــوص  APXهـــاي  اكثـــر ژن
APX12  وAPX18 ــزاي ــان در ســطح رونويســي  اف ش بي

  تحت تنش دماي پايين از خود نشان دادند. 
Aleem et al. )2022 ( ي ژنـي  هـا  خـانواده APX و

CAT  ي بررسي كردند. در ايـن  و وحش زراعي يايدر سورا
 ـ APXژن  10و  11 بي ـبـه ترت مطالعه،   يايسـو  ومدر ژن
 يهـا  كه تعـداد ژن  يدر حال ،شد ييشناسا يو وحش زراعي
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CAT ـبـود. تجز عـدد  شده در هر گونه چهار  ييشناسا  و  هي
 ـ يشـتر يب يهمسـان  كي ـلوژنتيف يقيتطب ليتحل  نيرا در ب
حبوبات نشـان داد.   رينسبت به سا يو وحشزراعي  يايسو

و  زراعـي  يهـا  در گونه ها فيموت و نترونيا-ساختار اگزون
فشار ، Ka/Ks. با توجه به مقدار شده بودند تظاحف يوحش

 ـ يها خانواده نيتكامل ا يصلا گزينش منفي عامل در  يژن
 ـ  در حالي كـه است.  يوحش يايسو در  APX يخـانواده ژن
 منفـي مثبـت و   هر دو فشار گـزينش توسط زراعي  يايسو

  افته است. يتكامل 
Bakir and Yildirim )2022 (ژن  انيبLcAPX  را

در  ).Lens culinaris Medik( عـدس  يهـا  اهچـه يدر گ
هر دو در  LcAPXژن كردند. بررسي  يتنش خشك طيشرا

با شـدت تـنش    يمقاوم و حساس به خشك Firat-87رقم 
از مطالعه ي داشت. اين محققين متفاوت انيسطح ب يخشك
 ـكـه تغ  ندديرس ـ جهينت نيبه ا شده انجام وابسـته بـه    راتيي
 LcAPXدهد كه ژن  ينشان م LcAPXژن  انيبدر زمان 
در  دهيچيپ ميخاص و تنظ اريبس يژن انيمشخصات ب يدارا

 عدس است.در  يپاسخ به خشك

Raza et al. )2022 (در سـطح ژنـوم    عيمطالعه جام
در ايـن  . دادندانجام  APX يها كشف ژن يبرا ينيزم بادام

 ييشناسـا  ين ـيزم در ژنوم بادام AhAPXژن  166 بررسي،
 ـشـدند. تجز  يبنـد  طبقـه  يگروه اصـل  11كه در  شد و  هي
 يهــا نشــان داد كــه ژن شــده هــاي مضــاعف ژن ليــتحل

AhAPX گـزينش  فشارسگمنتال و  شدگي داراي مضاعف 
نشـان داد كـه    ها فيساختار ژن و موت يبررس منفي بودند.

نسـبتاً   نتـرون يا-اگزون يالگو كي AhAPX يها ژن اكثر
داشتند. بررسي عناصـر تنظيمـي سـيس نيـز     شده  تظاحف

هورمـون  عنصر تنظيمي مـرتبط بـا   پنج منجر به شناسايي 
 ري ـغ هـاي  تـنش عنصر تنظيمـي مـرتبط بـا    شش  ،ياهيگ

در  وسـعه مـرتبط بـا رشـد و ت    سـيس ، و پنج عنصر زيستي
ــاطق پرومــوتر  ــين .شــد AhAPXمن -ahچهــارده  همچن

miRNA ژن  33شدند كه  ييخانواده شناسا 12از  يفرض
AhAPX  فـاكتور   3257 ن،ي. علاوه بر ادارندرا هدف قرار

، AP2 ،ARF ،B3خــانواده (شــامل   38را از  يســيرونو
bHLH ،bZIP ،ERF ،MYB ،NAC ،WRKY و ،

  .شد ييشناسا AhAPXژن  162) در رهيغ

چاي همچون بسـياري از گياهـان ديگـر تحـت تـاثير      
 يچـا هاي زيستي و به خصوص غيرزيستي قرار دارد.  تنش

بـا   نيشود و بنابرا يكشت م ميد يها ستميمعمولاً در اكوس
شود كه باعـث كـاهش    يمواجه م يكمبود آب فصل طيشرا

بسـياري از منـاطق    همچنـين  شـود.  يعملكرد محصول م
همچـون   نيدر معـرض فلـزات سـنگ    يچـا تحت كشـت  

كـاهش  كادميوم، مس و آلومينيوم قرار دارند كه منجر بـه  
 ري ـغ هـاي  تـنش  شـوند.  مـي  يدانياكس ـ يرشد و پاسخ آنت ـ

تنش اكسـيداتيو  ها و ROSمنجر به افزايش توليد  ،يستيز
ــ يچــا يور بهــره شــده و در نهايــت  كنــد يرا محــدود م

)Upadhyaya and Panda, 2013(.  
اگرچه مطالعات بسياري جهت بررسي سـاز و كارهـاي   

هـاي   مولكولي و بيوشيميايي گياهان مختلف تحـت تـنش  
زيستي و غير زيستي انجام شده است اما همچنان زوايـاي  

رو مطالعه حاضر با هدف  مختلف آن ناشناخته است. از اين
شناسايي و مطالعه تكامل و كاركرد خانواده ژني آسكوربات 

 Camellia) در گستره ژنوم گياه چـاي ( APXپراكسيداز (

sinensis.انجام شد (  
  

  شناسي پژوهش روش
  در گستره ژنوم چاي APXهاي همولوگ  شناسايي ژن

گياهان اطلاعات اوليه و امكان دسترسي به داده هاي ژنومي 
گونه  - )، برنجArabidopsis thalianaآرابيدوپسيس تاليانا (

) Zea mays)، ذرت (Oryza sativa- Japonicaژاپونيكـا ( 
) سبب انتخـاب آنهـا   Solanum tuberosumزميني ( و سيب

بـه   APXهاي پروتئينـي خـانواده ژنـي     براي استخراج توالي
لـوگ در  هـاي همو  عنوان توالي اوليه جهت شناسايي پروتئين

ها با بررسي منـابع   ها و شماره دسترسي آن چاي شد. اسم ژن
هـاي   ) و بـراي دريافـت تـوالي   1قبلي به دست آمد (جـدول  
بـــه نشـــاني  EnsemblPlantsپروتئينـــي از پايگـــاه داده 

)https://plants.ensembl.orgاستفاده شد (.  
آرابيدوپسـيس، بـرنج،    در APXخـانواده   پروتئينـي  توالي

 BlastP روش بـا  اوليـه  تـوالي  زميني به عنوان ذرت و سيب

 اطلاعـاتي  در بانـك  همولـوگ  هاي پروتئين شناسايي جهت

ــوم اختصاصــي ــاي ژن ــام  چ ــه ن ــه نشــاني  TeaCoNب ب
http://teacon.wchoda.com/  شـد (  اسـتفادهZhang et 



   ) Camellia  sinensis (   يچا ژنوم گستره در)  APX ( دازيپراكس  آسكوربات يژن خانواده ياعضا يكيوانفورماتيب يبررس: و همكاران اعظمي            24

 

al., 2020تكراري هاي توالي ها، توالي تمام دريافت از ). پس 

نظـر   مـورد  وجـود دمـين   تائيـد  نهايـت  در و شـده  حـذف 
)PF00141اطلاعـاتي  بانـك  از اسـتفاده  ) با SMART   بـه

انجـام شـد    )heidelberg.de/-http://smart.emblنشاني (
)Letunic et al., 2012اده بـا وارد كـردن   ). در اين پايگاه د

 PFAMهـاي پروتئينـي و انتخـاب گزينـه      اطلاعات تـوالي 

domainsهاي كاركردي موردنظر بررسي شد. ، وجود دمين 

  
در  APXهاي همولوگ  اسم و شماره دسترسي ژن .1جدول 

  زميني آرابيدوپسيس، برنج، ذرت و سيب
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 گسـتره   APXهـاي   هاي پروتئين بررسي ويژگي

  ژنوم چاي
 مولكولي، وزن مانند APX هاي پروتئين عمومي هاي ويژگي

 سـايت  از آمينـه  اسـيدهاي  تعـداد  و )PIايزوالكتريـك (  نقطه
Expasy  ــاني ــه نشـــــــــــــــــ بـــــــــــــــــ

)https://web.expasy.org/protparam/   دريافــت شــد (

)Artimo et al., 2012يابي ژنوم چـاي   ). از آن جا كه توالي
هـا بـه شـكل     به صورت كامل انجام نشده است، لـذا تـوالي  

شود. اطلاعـات اسـكافولد بـه     ) ارائه ميScaffoldاسكافولد (
ل شروع و پايـان ژن بـه همـراه اطلاعـات تـوالي      همراه مح

 درون جايگـاه  بينـي  پـيش  برايپروتئيني قابل دريافت است. 

بـه   CELLO v.2.5از پايگـاه داده  هـا نيـز    سلولي پـروتئين 
ــاني ( ــد /https://cello.life.nctu.edu.twنش ــتفاده ش ) اس

)Yu et al., 2014 .(  
  

 رسم درخت فيلوژنتيكي

 سـازي  فيلـوژنتيكي در ابتـدا همرديـف   براي رسم درخـت  
 سـايت يـا   ClustalXافـزار   نـرم  از اسـتفاده  بـا  ها پروتئين

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

bin/clustalw  .فيلـوژنتيكي بـا    سـپس درخـت   انجام شـد
 ,.Kumar et alشد ( رسم MEGA7افزار  نرم از استفاده

ــرم از آن). 2016 ــه ن ــا ك ــزار  ج ــت   MEGAاف ــا فرم تنه
FASTA هـاي   داده كند، لذا از را شناسايي ميClustalX 

 برايخروجي گرفته شد.  FASTAبه شكل  clustalWيا 

 ترين همسـايه  نزديكالگوريتم  از فيلوژنتيكي درخت رسم

آزمـون   طريـق  از شـده  رسـم  درخت شد و صحت استفاده
Bootstrap .ارزيابي شد  

  
  اينتروني-بررسي ساختار اگزوني

 APXهاي خـانواده ژنـي    جهت تعيين تعداد و طول اگزون
چنين بررسي فاز اسپلايسينگ از  در گستره ژنوم چاي و هم

) به Gene Structure Display Server )GSDSسايت 
 Hu etاستفاده شـد (  /http://gsds.gao-lab.orgنشاني 

al., 2015 ــي ــراي رســم ســاختار اگزون ــي از -). ب اينترون
ــوالي ــاي  ت ــين نتيجــه   DNA و CDSه ــومي و همچن ژن

ذخيره  Newickحاصل از درخت فيلوژنتيكي كه به شكل 
  شده بود، استفاده شد.

  
در پاسـخ بـه    APXهـاي   بررسي پروفايل بياني ژن

  هاي غيرزيستي   تنش
در گسـتره ژنـوم چـاي، از     APXهاي  جهت بررسي بيان ژن
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هاي مختلف گياه چـاي   مربوط به بافت RNA-seqهاي  داده
هاي جـوان،   شامل جوانه رأسي، گل، ميوه، ريشه، ساقه، برگ

هاي غيرزيستي مختلـف شـامل    بالغ و پير و در پاسخ به تنش
 شوري، پلي اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات حاصل از

) /http://tpia.teaplant.orgبه نشـاني (  TPIAداده  گاهيپا
، از TPIAپايگـاه داده    ).Xia et al., 2019اسـتفاده شـد (  

 ,.Shi et alهاي حاصل از مطالعات شـي و همكـاران (   داده

)، وي و Wang et al., 2013)، وانـگ و همكـاران (  2015
 Zhang) و ژانگ و همكاران (Wei et al., 2018همكاران (

et al., 2017ب مرتبط با تيمـار متيـل جاسـمونات،    ) به ترتي
ي تشـكيل  و خشك يو تنش شور يتنش سرما، مراحل رشد

از  APXهاي  ) بيان ژنHeat mapي (نقشه حرارتشده است. 
  ).Chen et al., 2018( شد ميترس TBtoolsافزار  نرم قطري

  

  هاي پژوهش يافته
و بررسـي   APXهاي خانواده ژني  شناسايي پروتئين

  ها در گستره ژنوم چاي  مشخصات عمومي آن
هاي همولوگ در گستره ژنوم چاي  براي شناسايي پروتئين

در تعدادي از گياهان  APXهاي پروتئيني خانواده  از توالي
لپه و دولپه استفاده شد. از اين رو، تعداد هشـت تـوالي    تك

ــوالي   ــرنج و ذرت و هفــت ت پروتئينــي از آرابيدوپســيس، ب
زميني به عنوان توالي اوليه استفاده شد تا  تئيني از سيبپرو

هاي همولـوگ چـاي شناسـايي     ، پروتئينBlastPبا انجام 
هاي تكراري و تأييد وجود دمـين   شوند. پس از حذف توالي

كاركردي مورد نظر، تعداد نه توالي همولوگ از خـانواده ژنـي   
APX بـه  يـابي ژنـوم چـاي     شناسايي شد. از آن جا كه توالي

ها بـه   صورت كامل انجام نشده است، لذا محل قرارگيري ژن
ها بر اساس شـماره   سازي ژن شكل اسكافولد ارائه شد. مرتب

ها ابتـدا از حـرف    اسكافولدها انجام شد و براي نامگذاري ژن
و سپس شماره  APX)، در ادامه كلمه Csاول نام گونه چاي (

 CsAPX1از  هـا  استفاده شد. به ايـن ترتيـب، نامگـذاري ژن   
 ).2خاتمه يافت (جدول  CsAPX9شروع و تا 

شده نشان داد كه  هاي شناسايي مشخصات عمومي ژن
، 2880، 565، 399، 282ها به ترتيب روي اسكافولدهاي  ژن

قرار داشتند. وزن  2447و  6255، 3982، 3815، 3364
كيلودالتون  657/31شده بين  مولكولي پروتئين هاي شناسايي

 CsAPX2كيلودالتون براي  145/84تا  CsAPX3براي 
و  CsAPX3متغير بود. كمترين طول پروتئين نيز متعلق به 

CsAPX4  پروتئين متعلق اسيدآمينه و بيشترين طول  288با
) pIاسيدآمينه بود. نقطه ايزوالكتريك ( 745با  CsAPX2به 

) CsAPX1( 11/9) تا CsAPX6( 03/5نيز بين مقادير 
 CsAPX3 ،CsAPX4هاي  حل فعاليت پروتئينمتغير بود. م

و  CsAPX5 ،CsAPX6در سيتوپلاسم،  CsAPX9و 
CsAPX8  در كلروپلاست وCsAPX2 در غشاي پلاسما 

دو جايگاه سلولي  CsAPX1بيني شد. براي پروتئين  پيش
بيني  بيني شد. پيش شامل سيتوپلاسم و ميتوكندري پيش

دو جايگاه  نيز در CsAPX7محل فعاليت براي پروتئين 
  ).2ميتوكندري و خارج سلولي بود (جدول 

 نشان داد كه در برنج APX يخانواده ژننتايج بررسي 
 زوفرميدو ا بيهشت عضو است كه به ترت يدارا
 زوفرميو چهار ا يزوم يپراكس زوفرميدو ا ،يتوزوليس

  ).Teixeira et al., 2004( كنند يرا كد مي كلروپلاست
  

 در گستره ژنوم چاي APXهاي خانواده ژني  مشخصات عمومي 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 
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هايي  فرنگي شامل ژن در گياه گوجه APXخانواده ژني 
زومي و دو  پراكسي APXسيتوزولي، دو  APXاست كه سه 

APX كنند ( كلروپلاستي را كد ميNajami et al., 2008 .(
 Akbudak( در سورگوم APX از خانواده عضو همچنين نه

et al., 2018 ،(ژن  10و  11 بيبه ترتAPX يايدر سو 
)، هشت عضو در Aleem et al., 2022ي (و وحش زراعي

 ,Panchuk et al, 2002; Narendra et al( آرابيدوپسيس

 Populusصنوبر كاليفرنيايي (در عضو  11)، 2006

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

و نه عضو  16) و به ترتيب Tyagi et al., 2020در گندم (
 ,.B. rapa  )Verma et alو  B. junceaهاي  در كلزا، گونه

  شده است.  ييشناسا )2022
  

در چـاي و   APXمطالعه فيلوژنتيكي خـانواده ژنـي   
  هاي گياهي ساير گونه

  در APXهـاي خـانواده ژنـي     درخت فيلوژنتيكي پـروتئين 
  

ــه  ــوم چــاي و ســاير گون هــاي گيــاهي شــامل  گســتره ژن
زمينـي در شـكل    آرابيدوپسيس تاليانا، بـرنج، ذرت و سـيب  
دهد بـر اسـاس    يك نشان داده شده است. نتايج نشان مي

در  APXهـاي خـانواده ژنـي     روابط فيلـوژنتيكي، پـروتئين  
ــاز بــوت اســترپ گياهــان مــورد مطالعــه  ــر اســاس امتي  ب

)Felsenstein, 1985 به چهار گروه تكاملي مجزا تقسيم (
ژن مشــتمل بــر دو ژن   12شــدند. گــروه اول شــامل   

آرابيدوپسيس تاليانا، دو ژن بـرنج، سـه ژن ذرت، سـه ژن    
ژن تشكيل  10زميني و دو ژن چاي بود. گروه دوم از  سيب

نـا، دو ژن از  شده كـه شـامل دو ژن از آرابيدوپسـيس تاليا   
ــيب  ــرنج، دو ژن از ذرت، دو ژن از س ــي و دو ژن از  ب زمين

ها، كوچكترين  چاي است. گروه سوم كه از نظر فراواني ژن
گروه با كمترين تعداد ژن (هفت عدد) است شـامل دو ژن  

زمينـي و چهـار ژن    از آرابيدوپسيس تاليانا، يك ژن از سيب
گرفتنـد كـه   ژن در گروه چهارم جـاي   11چاي بود. تعداد 

شامل دو ژن آرابيدوپسيس تاليانا، چهار ژن بـرنج، سـه ژن   
  ).1زميني و يك ژن چاي بودند (شكل  ذرت، يك ژن سيب

  
هاي گياهي شامل آرابيدوپسيس، برنج،  در گستره ژنوم چاي و ساير گونه APXهاي خانواده ژني  درخت فيلوژنتيكي پروتئين .1شكل 

 زميني ذرت و سيب
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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هاي اول، سوم و چهارم از همـه   هاي موجود در گروه ژن
ــرنج، ذرت، آرابيدوپســيس،   گياهــان مــورد مطالعــه شــامل ب

زميني و چاي با فراواني تقريباً نزديـك بـه هـم بودنـد.      سيب
لپه و آرابيدوپسيس  ازآنجاكه ذرت و برنج در گروه گياهان تك

ر زمينــي و چــاي در گــروه گياهــان دولپــه قــرا تاليانــا، ســيب
هاي مورد بررسـي   گيرند؛ لذا قرارگيري تعداد زيادي از ژن مي

ي  دهنـده  هاي ذكرشده نشان به نسبت تقريباً مساوي در گروه
ها از يك ژن اجدادي قبل از واگرايي گياهـان   تكامل اين ژن

  ).Qu et al., 2020باشد ( لپه و دولپه مي تك
 يتكـامل  نديفرآ كيتوسط  APXمختلف  يها زوفرميا

اند.  است به وجود آمده يتكرار ژن نيكه شامل چند دهيچيپ
 ـا زي ـن APX يهـا  ژن يسـاختار  يسازمانده را  نـد يفرآ ني
 ـارتبـاط نزد  يبـرا  يو شـواهد  كنـد  يمنعكس م  ـ كي  نيب

ارائـه   يواقـع در همـان بخـش درون سـلول     يهـا  نيپروتئ
نيـز   APXهـاي   به عبارت ديگر محل فعاليت ژن .دهد يم

هـاي   گذارد. لذا قرارگيري ژن ر ميها اث در مسير تكامل آن
تواند بـه دليـل    لپه و دولپه در كنار يكديگر مي گياهان تك

 Teixeira etمحل فعاليت پروتئين در سلول گياهي باشد (

al., 2004.( 

هاي موجود در گروه سوم، فقـط از گياهـان دولپـه     ژن
زميني و چاي بـود و هـيچ    شامل آرابيدوپسيس تاليانا، سيب

لپـه در ايـن گـروه قـرار نداشـت. ايـن        اهان تكژني از گي
ي رابطه تكـاملي نزديـك در گياهـان     دهنده موضوع نشان

دولپه از نظر هفت ژن موجود در ايـن گـروه بـود. عوامـل     
ها اثر بگذارد. از جملـه ايـن    تواند بر تكامل ژن بسياري مي
شـدگي و فشـار گـزينش اشـاره      توان به مضاعف موارد مي

). وجود رابطه نزديـك بـين   Shoeva et al., 2017نمود (
، AGOهاي ژنـي   ها در خانواده اي ها و بين دولپه اي لپه تك

DCL  وRDR  نيــز در گيــاه چــاي مشــاهده شــده اســت
)Krishnatreya et al., 2021.( 

  

اينترونــي و فـــاز  -بررســي ســاختار اگزونــي   
 چاي APXاسپلايسينگ خانواده ژني 

و  DNAدر  يدي ـنوكلئوت يها يتوالها،  و اينترونها  اگزون
RNA ها در مسير رونويسـي   . اگزونهستندRNA   حفـظ

 در رونويسـي  ماًيمسـتق هـا   شوند، در حالي كه اينتـرون  مي

 pre-mRNAنشده و در مرحلـه رونويسـي   ها كد  نيپروتئ
 Zhuشوند ( اسپلايسينگ حذف مي RNAتوسط مكانيسم 

et al., 2009  .( 

هاي خـانواده ژنـي   هاي موجود در همولوگ  تعداد اگزون
APX  اگزون متغيـر بـود. كمتـرين تعـداد      16چاي بين نه تا

بـا نـه اگـزون و     CsAPX4و  CsAPX3هـاي   اگزون به ژن
اگـزون تعلـق    16بـا   CsAPX2بيشترين تعداد اگزون به ژن 

هـاي   هـا در گـروه سـوم كـه شـامل ژن      داشت. طول اگزون
CsAPX6 ،CsAPX8  وCsAPX9  ًبــود، از فراوانــي تقريبــا

شـدگي   دهـد حفاظـت   يكساني برخوردار است كه نشـان مـي  
بالايي در ساختار ژني اين گروه فيلوژنتيكي وجود دارد (شكل 

2 .(Raza et al. )2022هـاي   اي روي ژن ) در مطالعهAPX 
 ـ AhAPX يهـا  ژن اكثـر كه زميني گزارش كردند  بادام  كي
 ـيا- اگـزون  يالگو دارنـد. تعـداد   شـده   تظ ـانسـبتاً حف  ينترون

متغيـر   12گندم بين هفت تـا   APXها در خانواده ژني  اگزون
  . )Tyagi et al., 2020بود (

هــا در گــروه اول  بيشــترين تنــوع در فراوانــي اگــزون
هاي اين گـروه   مشاهده شد كه بيانگر تغييرات تكاملي ژن

ــوژنتيكي مــي ــه فيل ــره باشــد. اتصــالات پل ــا زنجي اي  اي ي
)Chainingها نيز مويد اين مطلب است كـه تكامـل    ) ژن

 بسـياري شـواهد  ها اتفاق افتاده اسـت.   تدريجي در اين ژن
 يهـا  دائماً به ژنـوم  زين ديجد يها دهد كه اگزون ينشان م

بـه   يمتعـدد  يها سميشوند. مكان يدر حال تكامل اضافه م
 ـ ري ـاز جملـه تكث  ،ها در ژنوم ديجد يها اگزون جاديا و  يژن

 . همچنــينكننــد يكمــك مــ هــا اگــزون شــدگي مضــاعف
) نيـز يكـي از دلايـل ايجـاد     Exonizationزايـي (  اگزون

 ـيا يهـا  يكـه تـوال   ييباشد، جا تواند اگزون مي بـه   ينترون
  .)Sorek, 2007( شوند يم ليتبد جديد يها اگزون

نتايج حاصل از بررسي فاز اسپلايسينگ نشان داد كـه در  
و  CsAPX6 ،CsAPX8هـاي   گروه سـوم فيلـوژنتيكي (ژن  

CsAPX9هـا، تقريبـاً يكسـان     ها مانند اگزون ) توزيع اينترون
الگوي فازي اسپلايسينگ ، CsAPX6بوده به شكلي كه ژن 

، الگوي فازي اسپلايسـنگ  CsAPX8، ژن 00100211000
، الگوي فازي اسپلايسـينگ  CsAPX9و ژن  0010021000

تـايج  داشتند. گروه اول همچنـان مشـابه ن   001100221000
ــاز    ــوع بســياري در ف ــي، تن ــوالي اگزون حاصــل از بررســي ت
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اسپلايسينگ از خود نشان دادند. الگوي فاز اسپلايسـينگ در  
ــكل     ــه ش ــروه ب ــن گ ــاي اي ، 21001020، 2100020اعض

 0010100000و  012000010202101، 20010202221
نيز به صورت  CsAPX6بود. الگوي فاز اسپلايسينگ در ژن 

  ). 2شكل بود ( 0121122212
شده هر سه فـاز اسپلايسـينگ    هاي شناسايي در همه ژن

صفر، يك و دو وجود داشت. فراواني سـه فـاز اسپلايسـينگ    
، 19/53صفر، يك و دو در مطالعه حاضر بـه ترتيـب معـادل    

صفر، يـك و دو   فاز يها نترونيادرصد بود.  34/22و  47/24
و  نيبعد از اول ن،يهستند كه قبل از اول ييها نترونيا بيبه ترت

 ـدوم كدون قرار دارنـد. فـاز    ديبعد از نوكلئوت در  نتـرون يا كي
تنهـا از   نتـرون يدر فاز ا رييتغ رايشود، ز يطول تكامل حفظ م

و  5' ياست كـه انتهـا   ريپذ همزمان امكان يها جهش قيطر
 يفازهـا  عيتوز. دهند يم رييرا به صورت مكمل تغ نترونيا 3'
و  ينشتريب صفرفاز  يها نترونيا ؛است كنواختي ريغ نترونيا
 ـ نيكمتر دوفاز  يها نترونيا  ـ يفراوان  Fedorov etد (را دارن

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

درصد  35كه  گويد ميها  نترونيا كنواختي ريغ عيتوزارتباط با 
در اجـداد وجـود    يعنيهستند،  يميقد يامروز يها نترونياز ا

 ليهـا را تسـه   ژن نياول) Assembly( همگذارياند تا  داشته
 ـهـا بقا  كه اگزون ييجا از آن. كنند  هي ـاول يهـا  ژن ين ـيم ياي

)Primordial minigenes (ــر ا ــرونيهســتند، اكث ــا نت  يه
 افـزايش كـه منجـر بـه     گيرنـد  مـي قـرار  صفر  در فاز قديمي

 ـحال، ا ني. با اصفر شده است فاز يها نترونيا  ـنظر ني بـه   هي

 يـك فـاز   يهـا  نتـرون يدهد كه چرا ا ينم حيتوض كامليطور 
  . )Roy, 2003( هستند دوفاز  يها نترونيتر از ا جيرا

ــل، نظر ــدر مقاب ــرون   هي ــه الحــاق اينت ــه نظري دوم ك
)Insertional theory of intronsكند  ) است پيشنهاد مي

 الحاقممكن است از  نترونيفاز ا عيتوز يكنواختيعدم  كه
شده اسـت   شنهاديپ .شده باشد يناش نترونيا يتصادف ريغ

شـوند   الحاقثابت  يتوال يالگو كيها فقط در  نترونيكه ا
) Proto-splice site( "هي ـمحـل اتصـال اول  "كـه بـه آن   

وجود ندارد كـه   يحال، هنوز شواهد روشن ني. با انديگو يم
 نتـرون يا الحـاق از  يناش ـ نتـرون يمشاهده شده فاز ا عيتوز

 نتـرون يا شيافـزا ). Dibb and Newman, 1989باشـد ( 
تعـداد   ناشناخته در نماتدها، قارچ ها و يها سميتوسط مكان
 يشده است، در حـال  ييشناسا گريد موجودات محدودي از

مشاهده  موجوداتاز  ياريدر بس نترونيكه از دست دادن ا
  ).Roy et al., 2003( شده است

مشاهده شـد   CsAPX2شترين تعداد اينترون در ژن بي
كه به همين دليل بيشترين طول ژني را نيز دارا بود. البتـه  

 بـا بررسـي  اين ژن بيشترين تعداد اگـزون را نيـز داشـت.    
ها از AcAPX كهي گزارش شد ويدر ك APX يخانواده ژن
 ـ، بـا ا انـد  شـده  ليتشـك  نتـرون يا 22چهار الـي  تفـاوت   ني

). Liao et al., 2020( بـود  نترونيا بدون  AcAPX10كه
در ژنـوم گنـدم    APXدر مطالعه ديگري در خـانواده ژنـي   

در  نتـرون يا درصد 60ها،  تمام ژن نيدر بمشخص شد كه 
 دوو  يك هايدر فاز درصد 17و  23و پس از آن  صفر فاز

  .)Tyagi et al., 2020( قرار داشتند
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Figure 2. Exon-intron structure and splicing phase of APX gene family homologs in tea 
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  چاي APXهاي ژن  بيان همولوگ
هاي مختلـف چـاي    در بافت APXهاي همولوگ  بيان ژن

هــاي   ). نتــايج نشــان داد ژن  3بررســي شــد (شــكل    
توان در دو گروه متمايز تفكيـك كـرد.    شده را مي شناسايي

 CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7هاي  گروه اول شامل ژن
هاي مختلف  ها در اندام بود كه ميزان بيان آن CsAPX9و 

، گياهي شامل جوانـه انتهـايي، گـل، ميـوه، ريشـه، سـاقه      
هاي جوان، بالغ و پير بين مقادير كم تا متوسط متغيـر   برگ

ــروه دوم شــامل ژن ــود. گ ، CsAPX1 ،CsAPX3هــاي  ب
CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8     بود كـه ميـزان بيـان

هاي مختلف گياهي بين مقـادير متوسـط تـا     ها در بافت آن
بـه   CsAPX1زياد متغير بـود. بيشـترين مقـدار بيـان ژن     

در اكثـر   CsAPX3ميوه و ريشه بـود.  هاي  ترتيب در بافت
هاي مـورد مطالعـه، از ميـزان بيـان تقريبـاً يكسـان        بافت

 CsAPX4و  CsAPX3برخوردار بود. بيشترين ميزان بيان 
 CsAPX5هاي پير و بالغ مشاهده شـد.   به ترتيب در برگ

هاي پير داراي بيشترين ميـزان بيـان و در جوانـه     در برگ

ن بيان بود. تفاوت ميزان بيـان  انتهايي داراي كمترين ميزا
هاي مختلف گياهي بسيار متفـاوت   در بافت CsAPX8ژن 

در  42/7اي كه بيشترين ميزان بيان با مقـدار   بود. به گونه
در  69/1هاي جوان و كمترين ميزان بيـان بـا مقـدار     برگ

  ).3ريشه مشاهده شد (شكل 
شده همولـوگ هـاي    هاي شناسايي بندي بيان ژن تقسيم

APX  شـوري،   هـاي مختلـف شـامل    در ژنوم چاي در تـنش
ها را بـه دو   نيز آن اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات پلي

). همانند آن چه در بررسـي  4گروه مجزا تفكيك كرد (شكل 
هاي مختلف گياهي مشاهده شـد،   پروفايل بيان ژني در بافت

 CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7هــــــاي  نژ
، CsAPX1هــاي  كــم تــا متوســط و ژن داراي ميــزان بيــان

CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  داراي
دهنده نقـش   ميزان بيان متوسط تا زياد بودند. اين نتايج نشان

، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هـــــاي  كليـــــدي ژن
CsAPX5  وCsAPX8   ــدي و ــف رشـ ــل مختلـ در مراحـ

  هاي مختلف غيرزيستي بودند. تنش
  

 
  دهنده بيان زياد ژن است. دهنده بيان كم و رنگ قرمز نشان . رنگ سبز نشانچايهاي مختلف  در بافت APXهاي  الگوي بيان ژن .3شكل 

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 24بيشترين ميزان بيان ژن 
اعمــال تيمــار متيــل جاســمونات بــود. ســركوب بيــان ژن 

CsAPX2  هـاي غيرزيسـتي مـورد مطالعـه      در همه تـنش
، CsAPX3هـاي   مشاهده شد. بيشـترين ميـزان بيـان ژن   

CsAPX4  وCsAPX8  ــرما ــنش س ــرايط ت   CA3در ش
)acclimated plants for 3 days-Cold و ژن (

CsAPX5  ــرما ــنش ســ ــرايط تــ CA1 )-Coldدر شــ

acclimated plants for 1 days مشاهده شد. سركوب (
هاي غيرزيستي مشاهده  در همه تنش CsAPX6بيان ژن 

هاي مورد بررسـي ميـزان    اي كه در اكثر تنش شد، به گونه
بـين   CsAPX7بيان ژن معادل صفر بود. ميزان بيـان ژن  

 12( 11/3ساعت پس از تنش شوري) و  72( 65/1مقادير 
ساعت پس از تيمار متيل جاسمونات) متغير بـود. سـركوب   

هـاي غيرزيسـتي    تـنش در بسياري از  CsAPX9بيان ژن 
ساعت پـس   72و  48مشاهده شد. بيان اين ژن در شرايط 

ســاعت پــس از تيمــار پلــي اتــيلن  48از تــنش شــوري و 
هـاي   نسركوب بيان ژ ).4گليكول معادل صفر بود (شكل 

CsAPX2, CsAPX6  وCsAPX9   هـاي   در همـه تـنش
ممكـن اسـت در    هـا  دهد كه اين ژن غيرزيستي نشان مي

د و تحت شرايط تنش بـه منظـور   نشرايط عادي فعال باش
  .دنشو ميجويي در منابع سلولي، سركوب  صرفه

 ـپروفا  ـب لي در دو  BraAPXو  BjuAPX يهــا ژن اني
نشـان   Brassica rapa و Brassica junceaگونه كلـزا  

ژن  دوو  BraAPXهفـت ژن   ،BjuAPXژن  سـه داد كه 
BraAPX-R ندشو يم بيانو گرما  يخشك در شرايط تنش 

)Verma et al., 2022(.  ــيس ــين در آرابيدوپس همچن
از خــانواده ژنــي   APXSو  APX3-6 ،APXTهــاي   ژن

APX     .در ، بيان ژن متفاوتي تحـت شـرايط تـنش داشـتند
و سرما به  شوري يها تنش نيو همچن اديدرجه اول، نور ز
 تنشكه  ي، در حالكرد ميژن را تنظ انيب يطور قابل توجه

. شدها  ژنبيان منجر به كاهش  يسرما به طور قابل توجه
 ـكـه ژنوت  دادنشـان   هـا  پياكوت يكل انيب يالگو  يهـا  پي
 داشـتند  ياوتمورد مطالعه تحمل به تنش متف سيدوپسيآراب

)Filiz et al., 2019(.  
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 بيان 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 هاي الگوي بيان ژنداد نتايج اين مطالعه نشان 
كه ممكن  هايي با ساير گياهان دارد ها و تفاوت چاي، شباهت

هاي  و مكانيسم ها  گونهژنتيكي  ماهيت  به دليل تفاوتاست 
  .تنظيمي مختلف باشد
هـاي   در پاسـخ بـه تـنش    APX هـاي  تنظيم بيـان ژن 

هـا در حفاظـت    دهنده اهميت بالاي اين ژن محيطي نشان
هاي محيطـي اسـت. افـزايش بيـان      تنشگياهان در برابر 

اكسيداتيو ناشـي از   تنشتواند با كاهش  مي APX هاي ژن
هـا   هاي محيطي به بقاي گياه كمـك كنـد. ايـن ژن    تنش

ل هـاي آزاد و حفـظ تعـاد    نقش مهمي در مديريت راديكال
ها دارند كـه بـراي بقـاي گيـاه      در سلول ياحيا-اكسيداتيو

هاي مولكـولي   مكانيسم .تحت شرايط تنش ضروري است
در چاي هنوز به طـور   APX هاي منجر به تنظيم بيان ژن

هاي اين مطالعـه   يافته، بنابراين كامل مشخص نشده است
گوشه اي از زواياي ناشـناخته تنظـيم ايـن ژن را     تواند مي

ريزي محققين براي افزايش تحمـل   ند و به برنامهآشكار ك
تواند كمك مـوثر   هاي محيطي مي گياه چاي در برابر تنش

هاي اصلاح سنتي و مولكولي با تاكيد  روشاستفاده از كند. 
تواند به افـزايش   احتمالا مي APX هاي بيان ژنبر افزايش 

هـاي محيطـي    تحمل گياهان از جمله چاي در برابر تـنش 
استفاده از موادي ماننـد متيـل   منجر شود. به عنوان نمونه 

كـه باعـث افـزايش بيـان     يا اسيد ساليسـيليك  جاسمونات 
تواند به عنوان يـك اسـتراتژي    شود، مي مي APX هاي ژن

هاي محيطي  تنشمديريتي براي كاهش خسارات ناشي از 
 .در كشاورزي مورد استفاده قرار گيرد

  
  گيري و پيشنهادها نتيجه

هاي خـانواده ژنـي    بر اساس روابط فيلوژنتيكي، پروتئين
APX      در گياهان مورد مطالعه بـه چهـار گـروه تكـاملي

لپه و دولپه به  مجزا تقسيم شدند. قرارگيري گياهان تك
ي  دهنـده  نسبت تقريباً مساوي در دو گروه تكاملي نشان

ها از يـك ژن اجـدادي قبـل از واگرايـي      تكامل اين ژن

هاي  باشد. البته تعدادي از ژن لپه و دولپه مي گياهان تك
ه گياهـان دولپـه آرابيدوپسـيس تاليانـا و     چاي بـه همـرا  

زميني در گروهـي مجـزا قـرار گرفتنـد كـه نشـان        سيب
دهد روابط تكاملي نزديك بين گياهان دولپه نيـز در   مي

ها وجود دارد كه منجـر بـه تفكيـك ايـن      تعدادي از ژن
هـاي   هـا شـده اسـت. تعـداد اگـزون      اي لپه ها از تك ژن

 APXواده ژنـي  هـاي همولـوگ خـان    موجود در پروتئين
اگزون متغير بود. همچنين تنـوع فـاز    16چاي بين نه تا 

هـاي فيلـوژنتيكي وجـود     اسپلايسينگ در اعضاي گـروه 
شـده هـر سـه فـاز      هـاي شناسـايي   داشت. در همـه ژن 

 يهـا  نترونيا اسپلايسينگ صفر، يك و دو وجود داشت.
 يفراوان نيكمتر دوفاز  يها نترونيو ا ينشتريب صفرفاز 
شـده همولـوگ    هاي شناسايي بررسي بيان ژنشتند. را دا

APX  هاي مختلف گياهي شـامل   بافتدر ژنوم چاي در
هـاي جـوان،    جوانه رأسي، گل، ميوه، ريشه، ساقه، بـرگ 

شـوري،   هاي مختلف محيطـي شـامل   تنشبالغ و پير و 
ها را بـه   آن پلي اتيلن گليكول، سرما و متيل جاسمونات

ر هـر دو پروفايـل بيـاني،    دو گروه مجزا تفكيك كـرد. د 
ــاي  نژ  CsAPX9و  CsAX2 ،CsAPX6 ،CsAPX7ه

، CsAPX1هـاي   داراي ميزان بيان كـم تـا متوسـط و ژن   
CsAPX3 ،CsAPX4 ،CsAPX5  وCsAPX8  داراي

دهنـده   ميزان بيان متوسط تا زياد بودند. ايـن نتـايج نشـان   
، CsAPX1 ،CsAPX3 ،CsAPX4هـاي   نقش كليدي ژن

CsAPX5  وCsAPX8 ر مراحـــل مختلـــف رشـــدي و د
هاي مختلف غيرزيستي بودند. اين مطالعه، يـك گـام    تنش

چاي بـوده و   APXهاي  ابتدايي در مسير درك فعاليت ژن
هــا جهــت بررســي نقــش  در مطالعــات آتــي، ايــن يافتــه

هـا در شـرايط تـنش، مراحـل مختلـف       اختصاصي اين ژن
 رشدي و متابوليسم تركيبات زيستي كارآمد خواهد بود.
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