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 بهبود در آنها اثرات و حیوانات ها،انسان در هاگلوکوزینولات ایتغذیه اهمیت

 علیه درگیاهان آنها دفاعی نقش و عصبی عروقی،-قلبی هایبیماری سرطان،

 گزینه هاگلوکوزینولات بیوسنتز مسیر تا است گردیده موجب هاژنپاتو و هاآفت

 بیوسنتز تنشی، شرایط در گیرند. قرار ژنتیکی مطالعات جهت مناسبی

 مثبت کنترل تحت رونویسی فاکتورهای از ایمجموعه وسیلهبه هاگلوکوزینولات

 به که هستند هاییپروتئین واقع در کینازی رسپتورهای شبه گیرند.می قرار منفی یا

 از هدف .کنندمی دریافت را محیطی هایپیام ،سلول سطحی هایگیرنده عنوان

 بیوسنتز با ارتباط در 37050G2AT ژن تنظیمی نقش مطالعه حاضر تحقیق

 روی بر شده انجام قبلی پروتئومیک مطالعات دنبال به .باشدیم گلیکوزینولاتها

 37050G2AT کینازی رسپتور شبه ژن که یافتهجهش یتالیانا آرابیدوپسیس گیاه

 دندار وجود یافتهجهش گیاه در پروتئین 22 که گردید مشخص افتاده، کار از آن

 یبیوانفورماتیک مطالعات .دنندار حضور )کنترل( وحشی نوع گیاه در که درحالی

 افزارنرم کمک به GeneMANIA الگوریتم از مستخرج منابع از برگرفته حاضر،

Cytoscape پروتئین سه بین که است داده نشان  associating-TSK

)1(TSA 1protein، 47570G3AT 08750 وG1AT های پروتئین با 

 بیوسنتز هایکنندهتنظیم همچنین و هاگلوکوزینولات بیوسنتز در درگیر

 -پروتئین کنش برهم ژنی، بیانی هم نوع از بیولوژیکی ارتباطات هاگلوکوزینولات

 .دارد وجود مکانی( )هم سلولی درون مشترک مکان یک در گیری قرار و پروتئین

 ثانویه ترکیبات عنوان به هاگلوکوزینولات اینکه به توجه با دیگر، طرفی از

 وجود اند،شده شناخته کلم خانواده گیاهان و تالیانا آرابیدوپسیس در سولفوردار

 ناقل هایپروتئین /هاژن اب AT3G47570 و TSA1 ژن بین زیستی ارتباط

 بیوسنتز با ارتباط در ژن دو این نقش بر ،سولفور احیای مسیر و سولفور

  .بخشیده است بیشتری قوت هاگلوکوزینولات

 

 کلم. ،TSA1 ژن ها،گلوکوزینولات بیوسنتز کلیدی: هایواژه

 

Glucosinolates are a potential target for genetic 

manipulation in crop improvement programs, due to 

their diverse roles in animal nutrition, plant defense 

against pests and pathogens, beneficial treatment effects 

in cancer, cardiovascular and neurological diseases. To 

date, more than 30 genes which are involved in 

biosynthesis of glucosinolates have been identified in 

Arabidopsis thaliana. During biotic and abiotic stresses, 

glucosinolate biosynthesis is further controlled by a 

complex network of transcription factors. Receptor-like 

kinases (RLKs) are proteins which act as cell surface 

receptors perceiving developmental and environmental 

signals in plants. Following functional studies of a RLKs 

(AT2G37050) in Arabidopsis thaliana, our previous 

proteomic data showed that 22 proteins such as TSA1, 
AT3G47570 and AT1G08750 were appeared in 

knockout of AT2G37050 while these proteins were not 

detected in wild type plant (unpublished data). The 

analysis resulted from GeneMANIA algorithm revealed 

biological connections between these three genes and 

glucosinolate biosynthesis pathway genes as well as 

regulating genes of glucosinolate biosynthesis pathway. 

Since glucosinolates are considered as sulfur containing 

secondary compounds in Arabidopsis thaliana and 

Brassicaceae family, biological connections between 

TSA1 and AT3G47570 with sulfur transporter genes as 

well as sulfur assimilation pathway genes will support 

more the role of these two genes on regulation of 

glucosinolates biosynthesis pathway. 

 
Keywords: Brassica, Glucosinolate biosynthesis, TSA1 

gene. 
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 مقدمه
 از بزرگ گروه يک شامل هاگلوکوزينولات

 همه در که هستند سولفوردار ثانويه هایمتابولیت
 تالیانا آرابیدوپسیس مدل گیاه و کلم خانواده گیاهان

 ;Halkier & Gershenzon, 2006) شودمی يافت

Tripathi & Mishra, 2007). اسیدهای اساس بر 
 با بزرگ هایگروه به هاگلوکوزينولات ساز،پیش آمینه

 و ايندولیک) حلقوی و (آلیفاتیک) خطی هاینام
 & Halkier) شوندمی بندیتقسیم (آروماتیک

Gershenzon, 2006). مسئول هاگلوکوزينولات 
 طعم و بو کیفیت، مانند غذايی ارزش افزايش

 آن خوراکی هایبخش در کلم غذايی هایوردهآفر
  ساقه ،(Brassica  rapa) برگ مانند

(B. oleraceae)، گل (B. oleraceae)، ريشه  
(B. rapa) یروغن دانه  و (B. napus) باشدیم 
(Martinez-Sánchez et al., 2006; Padilla et 

al., 2007.) اخیر هایسال در همچنین 
 به آنها تجزيه از ناشی محصولات و هاگلوکوزينولات

 توجه گیاهان و هاانسان سلامت در ثرؤم نقش دلیل
 Halkier) اندهکرد جلب خود به را ایملاحظه قابل

& Gershenzon, 2006.) آنها دفاعی نقش بر علاوه 
 از برخی ،هاژنپاتو و هاآفت علیه گیاهان در

 در آنها تجزيه از ناشی محصولات و اهگلوکوزينولات
 عصبی و عروقی -قلبی هایبیماری سرطان، بهبود
 ,Halkier & Gershenzon) کنندمی ايفا مهمی نقش

2006; Traka & Mithen, 2009; Dinkova- .
Kostova & Kostov, 2012). زيادی تعداد تاکنون 

 شده شناسائی هاگلوکوزينولات بیوسنتز در درگیر ژن
 ،BCAT3، BCAT4، BAT5 یهاژن .است

MAM1، MAM3، ATIMD3 و APO2 بیوسنتز 
 تغییرات و کردن طويل با را هاگلوکوزينولات آلیفاتیک

 سازپیش آمینه )اسید متیونین جانبی زنجیرهای ثانويه
 سپس نند.کمی شروع (هاگلوکوزينولات آلیفاتیک
 هب هاگلوکوزينولات آلیفاتیک مرکزی هسته بیوسنتز
 قبیل از P450 مونواکسیژناز سیتوکروم وسیله

CYP79F1، CYP79F2 و CYP83A1 همچنین و 
 GSTF11، GSTU20، AOP1 هاینام با هاژن ساير

 هایآنزيم ترتیب همین به شود.یم انجام AOP3 و
CYP79B2، CYP79B3، CYP83B1، 
CYP79A2، CYP81F2، GSTF9،GSTF10  

 مرکزی هسته بیوسنتز در درگیر  UGT74B1و
 باشندمی هاگلوکوزينولات آروماتیک و ايندولیک

(Mikkelsen et al., 2000; Chen et al., 2003; 

Naur et al., 2003). ًآنزيم ضمنا C-S  لیاز (SUR1) 
(Hull et al., 2000; Mikkelsen et al., 2000)، 

 و (UGT74B1) ترانسفراز زيلوگلوک آنزيم
 (SOT16، SOT 17، SOT 18) سولفوترانسفراز

(Petersen et al., 2001)، AAO4، 
APK1A،CHY1  و GSH1 نوع دو هر بیوسنتز در 

 دارند دخالت حلقوی( و )خطی گلوکوزينولات
(Sønderby et al., 2010). انواع( ترکیب و مقدار( 

 طی در گیاهی، هایبافت و هانداما در هاگلوکوزينولات
 به پاسخ در همچنین و مختلف تکاملی مراحل

 کنندمی تغییر غیرزنده و زنده محیطی هاینشت
(Brown et al., 2003; Petersen et al., 2002.) 

 متابولیسم که ایههست ینئپروت چندين
 تنظیم مختلف محیطی شرايط در را هاگلوکوزينولات

 ایهسته ینئ)پروت IQD1 .اندشده شناخته ،کنندمی
 گیاه و حشرات به گیاه مقاومت در کلسیم( به شده باند

 نقش هاگلوکوزينولات تولید تحريک طريق از خواران
 تنظیم ديگر از (.Levy et al., 2005) دارد مهمی
ممانعت که کرد اشاره SLIM1 به توانمی هاکننده
 هایآنزيم کنندهفعال و هاگلوکوزينولات بیوسنتز کننده
 کمبود به پاسخ در هاگلوکوزينولات کنندهتجزيه
 ,.Maruyama-Nakashita et al) باشدمی سولفور

 مثبت کننده تنظیم Dof1.1 اين، بر علاوه (.2006
 حمله به پاسخ در که باشدمی هاگلوکوزينولات بیوسنتز

 (.Skirycz et al., 2006) گرددمی فعال هاژنپاتو
ATR1 مسئول هایآنزيم هکنندفعال عنوانبه نیز 
 تنظیم همچنین و هاگلوکوزينولات ايندولیک بیوسنتز



 31 ... هانولاتيگلوکوز وسنتزیب ریبا مس TSA1مطالعه ارتباط ژن جزايری و همکاران:  

 

 ايندولیک بیوسنتز بین هموستازی کننده
 است شده شناخته اکسین هورمون و هاگلوکوزينولات

(Celenza et al., 2005). رونويسی فاکتور چندين 
 مثبت تنظیم موجب R2R3-MYB خانواده به متعلق

 محیطی تغییرات به پاسخ در هاگلوکوزينولات بیوسنتز
  MYB28،MYB29 رونويسی فاکتورهای .شوندمی

 و هاگلوکوزينولات آلیفاتیک بیوسنتز MYB76 و
 و MYB34، MYB51 رونويسی فاکتورهای

MYB122 آروماتیک و ايندولیک بیوسنتز 
 ,.Celenza et al) کنندمی تنظیم را هاگلوکوزينولات

2005; Gigolashvili et al., 2007;. 
Gigolashvili et al., 2007; Hirai et al., 2007).  

 در ناکافی اطلاعات دلیل به ،اخیر هایسال در
 ،هاگلوکوزينولات بیوسنتز تنظیمی هایمکانیزم مورد
 گرفته قرار محققان هدف مورد بیشتر موضوع اين

 بزرگ گروه يک که کینازی هایرسپتور شبه است.
 پاسخ در مهمی نقش دارای دهند،می تشکیل را ژنی

 د.نباشمی زنده هایتنش ويژهبه محیطی هایتنش به
 شبه ژن روی بر شده انجام مطالعات دنبال به

 گیاه در 37050G2AT نام با رسپتورکینازی
 پروتئومیکس هایداده همچنین و تالیانا آرابیدوپسیس

 که است گرديده مشخص است( نشده منتشر هاداده)
)associating-TSK )1TSA جمله از پروتئین 22

1protein گیاه در که دارد وجود يافتهجهش گیاه در 
 اين انجام از هدف ندارد. حضور )کنترل( وحشی نوع

 ژن احتمالی ارتباط و نقش بررسی پژوهش
37050G2AT بیوسنتز مسیر یهاژن با 

 و یبیوانفورماتیک اطلاعات کمک به هاگلوکوزينولات
  .باشدمی پروتئومیکس هایداده

 

 هاروش و مواد
 موجود هایداده کارگیری هب با بیوانفورماتیک همطالع

 در مهمی نگرش زيستی، اطلاعات هایبانک در
 نموده فراهم هاپروتئین و هاژن بین زيستی ارتباطات

 درون در هاآزمايش مناسب طراحی و دهی جهت با و

 تسهیل را هاژن عملکرد مورد در تحقیق آزمايشگاه،
 مطالعه .(Jazayeri, 2016) بخشیده است

  GeneMANIAالگوريتم از استفاده با بیوانفورماتیک
 الگوريتم شد. انجام تالیانا آرابیدوپسیس مدل گیاه و

GeneMANIA (Zuberi et al., 2013) استفاده با 
 برهم بینیپیش شامل زيستی مختلف هایداده از

 برهم ،مقاله( 23 از )مستخرج پروتئین -پروتئین کنش
 وجود ،(BioGrid پايگاه از )مستخرج ژن -ژن کنش
 InterPro پايگاه از )مستخرج مشترک پروتئینی دُمینِ

 اندامک يک درون در پروتئین دو مکانی هم (،Pfam و
 هم 831109 اطلاعات دربرگیرنده مقاله )يک يکسان
 268 از )مستخرج ژن دو بیان زمانی هم و مکانی(
 بین زيستی ارتباطات شناسايی به قادر مقاله(

 خصوص در بینیفرضیه/پیش طرح و هاپروتئین/هاژن
 کشیدن تصوير به جهت باشد.می هاژن عملکرد

 الگوريتم از هاپروتئین/هاژن بین زيستی ارتباطات
GeneMANIA افزارنرم و Cytoscape version 

 قبلی پروتئومیک مطالعات شد. استفاده 3.4.0
 ژن عملکردی نقش بررسی منظور به شدهانجام

AT2G37050 گیاه در کینازی( شبه )رسپتور 
 گیاه در پروتئین 22 داد نشان تالیانا، آرابیدوپسیس

 افتاده کار از آن 37050G2AT ژن که يافتهجهش

(knockout)  اين کهحالی در ،اندشده ظاهر 
 .(1 )شکل بود نشده يافت وحشی گیاه در هاپروتئین

 بیوسنتز مسیر پروتئین ژن/ 32 حاضر مطالعه در
 مسیر کننده تنظیم پروتئین ژن/ 12 ها،گلوکوزينولات

 پروتئین 22 همراه به هاگلوکوزينولات بیوسنتز
 ژن آن در که تالیانا آرابیدوپسیس گیاه در ظاهرشده

AT2G37050 اولیه ورودی عنوان به بود افتاده کار از 
  (.1 )جدول شد استفاده GeneMANIA الگوريتم

 دارای هاگلوکوزينولات بیوسنتز مسیر کهیآنجاي از
 بر سولفور احیای مسیر با لینک يا ارتباط نوع سه يا دو

 درتائید بنابراين است هاگلوکوزينولات نوع اساس
 ،TSA1 کانديد ژن سه بین زيستی احتمالی ارتباط

AT3G47570 و AT1G08750 بیوسنتز مسیر با 
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 مسیر پروتئین ژن/ 3 با هاژن اين ها،گلوکوزينولات
 عنوانبه سولفور ناقل پروتئین ژن/ 14و سولفور احیای

 گرديد استفاده GeneMANIA الگوريتم اولیه ورودی
  (.1 )جدول
 

 بحث و نتایج

 پروتئومیک مطالعه به مربوط پروتئینی هایداده
 موتانتی گیاه در که اندهداد نشان (نشده چاپ هایداده)

 آن در  37050G2AT رسپتورکینازی شبه ژن که
 در پروتئین 22 ،شده( knockout) است شده خاموش
 )شکل شودمی ظاهر (کنترل) وحشی گیاه با مقايسه

 و شده ظاهر پروتئین 22 بین زيستی ارتباطات .(1
 بیوسنتز مسیر در درگیر ی(هاژن) یهاپروتئین

 زبیوسنت تنظیم در درگیر همچنین و هاگلوکوزينولات
 شده گذاشته نمايش به 2 شکل در هاگلوکوزينولات

 کنش برهم بینی پیش زيستی شبکه اين در است.
 هم ،مشترک پروتئینی نمیدُ وجود پروتئین، -پروتئین

 يک درون در پروتئین دو مکانی هم و هاژن بیانی

 (.2 )شکل است شده داده نشان يکسان سلولی اندامک
 ،TIR پروتئین چهار جز هب که دهدمی نشان نتايج

AT5G54710،F316.9   وAAO4 هاپروتئین ساير 
 يکی توسط حداقل و گرفته قرار زيستی شبکه اين در
 در اند.شده مرتبط يکديگر با مذکور زيستی ارتباطات از

 ارتباط 467 توسط پروتئین 67 زيستی شبکه اين
 %89 حدود (.2 )شکل اندشده متصل يکديگر به زيستی

 از % 5/7، ژن دو بیانی هم نوع از زيستی ارتباطات از
 بر % 2 پروتئین، -پروتئین کنش برهم بینیِ پیش نوع

 اساس بر % 2/1 و مشترک پروتئینی مینِدُ وجود اساس
 يکسان اندامک يک درون در پروتئین دو مکانی هم

 شده هراظ پروتئین 22 میان از (.2 )شکل است بوده

 ،1TSA هایپروتئین ،يافتهجهش گیاه در

AT3G47570  و AT1G08750 ارتباط دارای 

 همچنین و بیوسنتز مسیر یهاپروتئین با زيستی
 هاگلوکوزينولات بیوسنتز کنندهتنظیم هایپروتئین

 (.3)شکل باشندمی

 
 زيستی شبکه در شده استفاده های پروتئین ژن/ لیست .1 جدول

 کار از دنبال به تالیانا آرابیدوپسیس گیاه در شده ظاهر هایپروتئین
  AT2G37050 ژن گیافتاده

 

AT1G08750/F22O13_24, AT1G20650,   

TSA1, AT3G47570,  

AT5G43310, AT5G15680/F14F8_60 

AT5G54710, ATFRO4, ATPK3, ATRBL2,  

ATSK12, ATWBC19, BOR3, F18E5.200,   
F3I6.9, LACS2, SKS1, SRF1, T2E22.10  
TIR, TPR4, WAV2 

 

 ,AAO4, AOP1, AOP3, APK2, APK1A, GGP1, BAT5 هاگلوکوزينولات بیوسنتز مسیر در درگیر هایپروتئین ژن/

BCAT3, BCAT4, CHY1,CYP79A2, CYP79B2, CYP79B3, 

CYP79F1, CYP79F2, CYP83A1, CYP83B1, APO2, 

GSH1, GSTF10, GSTF11, GSTF9, CYP81F2, GSTU20, 

ATIMD3, MAM1, MAM3, SOT16,SOT17, SOT18, SUR1, 

UGT74B1 

 

 ,ATR1, SDI1, SDI2, SLIM1, IQD1, MYB122, MYB28  هاگلوکوزينولات بیوسنتز مسیر تنظیم در درگیر هایپروتئین ژن/

MYB29, MYB34, MYB51, MYB76 
Dof1.1 

 

 APR, APK, SIR سولفور احیاء مسیر در درگیر هایپروتئین ژن/

 ,Sultr1;1, Sultr1;2, Sultr1;3, Sult2;1, Sult2;2, Sultr3;1 سولفور ناقل هایپروتئین ژن/

Sultr3;2, AST91, Sultr3;4, Sultr3;5, Sultr4;1, Sultr4;2, 

Sultr5;1, Sultr5;2 
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 ()نتايج چاپ نشده AT2G37050 ژن های ظاهر شده در گیاه آرابیدوپسیس تالیانا به دنبال از کار افتادگی. پروتئین1شکل 

 

 

های درگیر در مسیر بیوسنتز و و ژن  AT2G37050های ظاهر شده به دنبال از کار افتادگی ژن ارتباط زيستی بین پروتئین. 2شکل 

های درگیر در بیوسنتز های قرمز رنگ، ژن. دايرهGeneMANIAبا استفاده از الگوریتم ها تنظیم بیوسنتز گلوکوزينولات

پروتئین ظاهر شده به  22های آبی رنگ، ها و دايرهکننده بیوسنتز گلوکوزينولاتهای تنظیمهای زرد رنگ، ژنها، دايرهگلوکوزينولات
دهنده هم مکانی، خط دهند. خطوط بنفش بیانگر هم بیانی، خطوط آبی نشانرا نشان می  AT2G37050دنبال از کار افتادگی ژن 

 پروتئین است. -بینیِ برهم کنش پروتئیننی مشترک و خط نارنجی بیانگر پیشود دمُینِ پروتئیدهنده وجخاکستری نشان
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های مسیر بیوسنتز و تنظیم بیوسنتز ژن با AT3G47570   (C)و  TSA1، (B) AT3G47570 (A) . ارتباط زيستی بین ژن3شکل 

دهنده هم مکانی، خط خطوط بنفش بیانگر هم بیانی، خطوط آبی نشان. GeneMANIAبا استفاده از الگوریتم  هاگلوکوزينولات

های قرمز پروتئین است. دايره -بینیِ برهم کنش پروتئیندهنده وجود دمُینِ پروتئینی مشترک و خط نارنجی بیانگر پیشخاکستری نشان
 دهند.ها را نمايش میکننده بیوسنتز گلوکوزينولاتنظیمهای تهای زرد رنگ، ژنها، دايرههای درگیر در بیوسنتز گلوکوزينولاترنگ، ژن

 
 هسته، غشا تیلاکوئید، یغشا درTSA1  پروتئین

 روتئینپ اين رد.دا قرار هسته و پراکسیزوم واکوئل،
 باشدمی کلسیم يون اتصال برای محلی دارای

(www.arabidopsis.org/about/index.jsp.) 
 در TSA1 پروتئین که داد نشان مختلف تحقیقات

 ,.Suzuki et al) مريستم بافت نگهداری و حفظ

 هایدانه زنیجوانه در است ممکن همچنین و (2005
 Li) باشد شتهدا دخالت تاريکی در تالیانا آرابیدپسیس

et al., 2011). حمله به پاسخ در ديگر ایمطالعه در 

 Spodoptera exigua و Pieris rapae اتحشر
 تالیانا آرابیدوپسیس گیاه هایبرگ در TSA1 ژن بیان

 ,.Appel et al) يافت افزايش داریمعنی طورهب

 11 و TSA1 پروتئین است داده نشان نتايج .(2014
 3 و هاگلوکوزينولات بیوسنتز مسیر در درگیر پروتئین
 طور هب هاگلوکوزينولات بیوسنتز کنندۀتنظیم پروتئین
 11 میان از (.A3 شکل) شوندمی بیان همزمان
 آلیفاتیک بیوسنتز در درگیر پروتئین چندين ،پروتئین

 زير موارد به توانمی که باشندمی هاگلوکوزينولات

C 

A 

B 

http://www.arabidopsis.org/about/index.jsp
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 بیانی هم که BCAT4 و BAT5 یهاژن کرد: اشاره
 اکسین تنظیمی نقش مطالعات درTSA1  ژن با آنها

(Armstrong et al., 2004،) و اتیلن کنشبرهم 
 پاسخ مطالعه (،Stepanova et al., 2007) اکسین
 سیگنالینگ (،Sugio et al., 2009) حرارتی شوک

 تمايز مطالعه (،Yang et al., 2010) اکسین
 بررسی (،Hachez et al., 2011) روزنه هایسلول
-Iyer) ريشه نمو و تنش به پاسخ بین ارتباط

Pascuzzi et al., 2011) کنترل مطالعه و 
 گیاه در (،Sivitz et al., 2012) آهن هموستازی

 ديگر از است. شده مشاهده تالیانا آرابیدوپسیس
 آلیفاتیک جانبیِ زنجیر بیوسنتز مسئول یهاژن

  MAM3و MAM1 به توانمی هاگلوکوزينولات
 باشندمی  TSA1ژن با بیانی هم دارای که کرد اشاره

 Yang) اکسین سیگنالینگ بررسی در بیانی هم اين و

et al., 2010) ريشه در سلولی چرخه یهاژن تنظیم و 
 نشان (Sozzani et al., 2010) تالیانا آرابیدوپسیس

 TSA1ژن بیانی هم ترتیب همین به است. شده داده
 آلیفاتیک مرکزی هسته بیوسنتز در دخیل یهاژن با

 در GUST20 و CYP83A1 مانند هاگلوکوزينولات
 Armstrong) اکسین تنظیمی نقش قبیل از مطالعاتی

et al., 2004)، اکسین سیگنالینگ (Yang et al., 

 تريکوم تشکیل تنظیمی عوامل (،2010
(Morohashi & Grotewold, 2009،) بین ارتباط 

 ,.Iyer-Pascuzzi et al) ريشه نمو و تنش به پاسخ

 ,.Iñigo et al) گلدهی کنندۀتحريک عوامل (،2011

 شرايط در آرابیدوپسیس گیاه دانه بقا مطالعه ،(2012
 (،Christianson et al., 2009) اکسیژن کمبود
 کنترل در درگیر رونويسی فاکتورهای مطالعه

 Sivitz et) آرابیدوپسیس گیاه در آهن هموستازی

al., 2012) ژن بیان ترتیب همین به است. شده ديده 
TSA1 ايندولیک سنتز در درگیر یهاژن و 

  ،CYP79B2، CYP83B1 قبیل از هاگلوکوزينولات
CYP79B3 و SOT16 برخوردار ایمشابه الگوی از 

 مطالعاتی در بیانی هم اين (.هاژن بیانی )هم است بوده

 پرچم نمو تنظیمی عوامل مطالعه قبیل از
(Mandaokar et al., 2006،) تنظیمی عوامل 

 ,Morohashi & Grotewold) تريکوم تشکیل

 (،Jones et al., 2010) اکسین سنتز تنظیم (،2009
 پاتوژن علیه گیاه مقاومت بر نوری شرايط تاثیر مطالعه

(Cerrudo et al., 2012)، در آهن کمبود بررسی 
 مطالعه ،(Stein & Waters, 2012) ريشه

 De Vos) آفت و پاتوژن حمله از ناشی سیگنالینگ

et al., 2005،) زنده غیر تنش به گیاه ريشه پاسخ 
(Dinneny et al., 2008،) اکسین سیگنالینگ 
(Yang et al., 2010،) نمو تنظیمی شبکه مطالعه 

 دانه بقا مطالعه ،(Reeves et al., 2012) گل اجزای
 ,.Christianson et al) اکسیژن کمبود شرايط در

 نیتروژنی مختلف منابع به پاسخ و (2009
(Patterson et al., 2010) آرابیدوپسیس گیاه در 

 و TSA1 ژن بیانیِ  هم همچنین است. شده گزارش
SUR1 دو هر مرکزی هسته بیوسنتز در درگیر )که 

 در باشد(می هاگلوکوزينولات ايندولیک و آلیفاتیک نوع
 Mandaokar et) پرچم نمو تنظیمی عوامل مطالعه

al., 2006،) اکسین سیگنالینگ (Yang et al., 

 ريشه نمو و تنش به پاسخ بین ارتباط بررسی (،2010
(Iyer-Pascuzzi et al., 2011) تحريک عوامل و 

 قرار تايید مورد  (Iñigo et al., 2012) گلدهی کنندۀ
 بیوسنتز در درگیر یهاژن بر علاوه است. گرفته

 ،MYB28 یهاژن بیانیِ  هم ها،گلوکوزينولات
MYB29 و IQD1 بیوسنتز تنظیم در که 

 مطالعه در TSA1 ژن با دارند نقش هاگلوکوزينولات
 ,.Yadav et al) ساقه نوک مريستم ترانسکريپتوم

 & Kumar) دمايی تغییرات به پاسخ ،(2009

Wigge, 2010)،  بالای میزان به پاسخ بررسی 
 جابجايی بررسی و (Kleine et al., 2007) تشعشع
 (Zuber et al., 2010) رشد حال در دانه در سولفات

 است. شده مشاهده تالیانا آرابیدوپسیس گیاه در
 آرابیدوپسیس گیاه رشد مراحل بررسی در همچنین

 رويش و هابرچه در TSA1 ژن بیان افزايش تالیانا،
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 Arabidopsis )پايگاه است شده گزارش هابرگچه

eFP Browser: بخش به URLs شود(. مراجعه 
 و AT3G47570 ژن دو TSA1 ژن بر علاوه

AT1G08750  هایژن با زيستی ارتباط دارای نیز 
 هاگلوکوزينولات بیوسنتز تنظیم و بیوسنتز مسیر

 يک  AT3G47570ژن (.B3  و C )شکل باشندمی
 سیگنالینگ مسیر در که کندمی کد را غشايی پروتئین
 یهاژن با ژن اين دارد. نقش کینازی تیروزين

CYP81F، CYP83B1 ،GSTF10 ،SOT16  و
MYB28  یهاژن با همچنین و داشته بیانی هم 

SUR1 و SOT17 سلولی درون مشترک مکان يک در 
 بیانی هم (.B 3)شکل است گرفته قرار مکانی( )هم
 CYP81F2 و SOT16 با AT3G47570 یهاژن

 روی بر مطالعه در Kram et al. (2009) توسط
 شده مشاهده تالیانا آرابیدوپسیس در گل هایبافت
 و AT3G47570 ژن بیانیهم همچنین است.

1B83CYP 2 اثر بررسی درCO، 2O2H روز طول و 
 Queval) شد داده نشان تالیانا آرابیدوپسیس گیاه در

et al., 2012). هایپروتئین مکانیهم 
AT3G47570 با SUR1 و SOT17 دنبال به 

 طولی رشد مريستمی، مناطق سلولهای روی بر مطالعه
 گرديده مشاهده آرابیدوپسیس گیاه ريشه تمايز و
(Brady et al., 2007) تواندمی خود نوبه به که 

 عملکرد يک در پروتئین سه اين مشارکت احتمال
 .نمايد تقويت را زيستی فرضی

 احتمال Brady et al. (2007) هایيافته اساس بر
 پروتئین بین پروتئین -پروتئین کنش برهم

AT1G08750 هایپروتئین با MAM1 و MAM3 
 و AT1G08750 ژن بیان است. شده بینیپیش

GSTU20 است شده گزارش مشابه الگوی با نیز 
(Goda et al., 2008).                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                        

 بیوانفورماتیک اتمطالع از استفاده با همچنین

 و  TSA1، AT3G47570 ژن سه بین زيستی ارتباط
AT1G08750 یهاژن و سولفور ناقلین یهاژن با 

 داده نشان نتايج است. شده بررسی سولفور احیای مسیر
 TSA1 ژن بین بیانی هم نوع از زيستی ارتباط که است

 Sultr 2;1، Sultr جمله از سولفور ناقلین یهاژن و

 احیای مسیر )از SIR ژن همچنین و Sultr 4;1 و 2;2
 (.4 )شکل دارد وجود سولفور(

 
با استفاده های ناقل سولفور های مسیر احیاء سولفور و پروتئینژن با  AT3G47570  (B)وTSA1 (A) . ارتباط زيستی بین ژن 4شکل 

های مشترک هستند. دايرهدهنده دمُینِ پروتئینی خطوط بنفش بیانگر هم بیانی و خطوط خاکستری نشان. GeneMANIAاز الگوريتم 
 دهند.های ناقل سولفور را نمايش میسبز رنگ، پروتئین های درگیر در مسیر احیاء سولفور و پروتئین
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 پارانشیم هایسلول در Sultr 2;1 سولفور ناقل
 سولفور ناقل  Sultr 2;2 ريشه، و ساقه در چوبی آوند

 برگ آوندی غلاف هایسلول و ريشه آبکش آوند در
(Takahashi et al., 2000)، Sult 4;1 سولفور ناقل 

 که SIR و (Hawkesford, 2003) واکوئل غشا در
 و سولفور احیای مسیر در سولفید به سولفیت احیای در

 دارند نقش آلی دار سولفور ترکیبات تشکیل آن متعاقب
(Saito, 2004; Hawkesford & De Kok, 

 گیاه ريشه روی بر ای مطالعه در همچنین .(2006
 کمبود از ناشی تنش به پاسخ در تالیانا آرابیدوپسیس

 افزايش داریمعنی طور هب TSA1 نژ نبیا ،سولفور
 علاوه .(Iyer-Pascuzzi et al., 2011) است يافته

 AT3G47570 ژن که است داده نشان نتايج اين، بر
 الگوی از ژن دو اين بیان و بوده بیان هم SIR ژن با

 اب .(Kram et al., 2009) کندمی تبعیت مشابهی
 سولفوردار ترکیبات هاگلوکوزينولات اينکه به توجه
 و TSA1 ژن دو بین زيستی ارتباط باشند،می

AT3G47570 همچنین و سولفور ناقلین یهاژن با 
 تايید در توجهی جالب طورهب ردوکتاز سولفیت

 ژن دو اين نقش راستای در بیوانفورماتیک هایيافته

 حاضر پژوهش در هاگلوکوزينولات بیوسنتز تنظیم در
 .باشدمی

 مطالعات که است داده نشان نتايج کلی طور به
 زيستی متفاوت هایپايگاه از استفاده و بیوانفورماتیکی

-جهت و جديد فرضیات طرح جهت در کارآمد روشی

 شده ايیدت نتايج از انبوهی براساس شاتيآزما دهی

 ,Brady & Provat) باشدمی گذشته تحقیقات

 بیوسنتز تنظیم در TSA1 ژن نقش بررسی (.2009
 تواندمی تالیانا آرابیدوپسیس گیاه در هاگلوکوزينولات

 شده ياد ژن ورزیدست با تا کندمی محیا را شرايطی
 نتیجه در و هاگلوکوزينولات بیوسنتز در تغییر امکان
 جهت در آنها )انواع( ترکیب و )کمیت( محتوا در تغییر

 مانند آرابیدوپسیس نزديک گیاهان در کیفیت افزايش
 .گردد فراهم (Brassicaceae) کلم خانواده گیاهان

URLs: TAIR. The Arabidopsis Information Resource. 

www.arabidopsis.org/about/index.jsp. 

Arabidopsis eFP Browser. http://bar.utoronto.ca/efp/cgi-
bin/efpWeb.cgi. 
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