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( دی LOXلیپواکسیژنازها  آهن  (  دارای  در   غیرهماکسیژنازهای  و  بوده 

برنامه )مرگ  آپوپتوتید  به  ریزی مسیر  گیاهان  پاسخ  سلول(،  ی  هاتنششده 

در   LOXژن همولوگ    95نقش دارند. در این مطالعه    غیرزیستی زیستی و  

و   لوبیا  سویا،  )نخود،  بقولات  خانواده  از  گونه  یکساله(  چهار  یونجه 

این   که  شد  آر  هاژن شناسایی  با  فیلوژنتیکی  روابط  اساس  ابیدوپسیس، بر 

-13تیپ یک و    LOX  ،13-LOX-9های  برنج، ارزن و جو به زیرگروه 

LOX  ی  هاژنشوند.  تیپ دو تقسیم میLOX  صورت غیریکنواخت بر به

در    اهژنوسیله این  ههای کد شده باند. آنزیمپخش شده  هاکروموزومروی  

این   هستند.  فعال  کلروپلاست  و  دارای    هاژن سیتوپلاسم  اینترون  از  غنی 

حفاظت شش اینترونی  فاز  و  ژنی  ساختار  دارای  و  بوده  اینترون  نه  شده تا 

دمین   LOXی  هاژنهستند.   دارای  دارای  مطالعه  حفاظتمورد  شده های 

  هستند. وجود چندین عنصر تنظیمی سیس   PLAT/LH2لیپواکسیژناز و  

در پروموتر    MYCو    ERE  ،MYBنظیر    هاتنشو    هاهورمونسخ به  پا

این  نشان   LOXی  هاژن نقش  آن   هاژن دهنده  پاسخ  و  گیاه  نمو  به در  ها 

محیطی  هاتنش مولکول  افزوند.  باشمی ی  انواع  این،    miRNAهای  بر 

رونویسی  شناسایی  از  پس  بیان  یا    LOXی  هاژنشده  برش  طریق  از  را 

ترج از  می مه  ممانعت  بیان  تنظیم  آنالیز  داده  هاژن کند.  پایه  های  بر 

سویا در شرایط   LOXی  هاژنترانسکریپتومیکس نشان داد که الگوی بیان  

،  GmLOX4  ،GmLOX21ی  هاژنی غیرزیستی متفاوت بوده و  هاتنش

GmLOX25  ،GmLOX5  ،GmLOX22  ،GmLOX24  ،

GmLOX14  ،GmLOX16  ،GmLOX7    وGmLOX26    بیان بالایی

خشدر   شوری،  به  آن پاسخ  نقش  بر  که  دارند  گرما  و  سرما  در کی،  ها 

به   سویا  تحمل  مطالعه  هاتنشافزایش  این  دارد.  دلالت  غیرزیستی  ی 

کارکردهای   بهتر  درک  برای  را  ارزشمندی  و   LOXی  هاژن اطلاعات 

 کند.بقولات فراهم می LOXکشفیات بیشتر خانواده ژنی 
 

 یکو، تکامل سیلر، تجزیه این بیان ژن، پروموت های کلیدی:واژه
 

Lipoxygenases (LOXs) are non-heme iron-containing 

dioxygenases involved in the apoptotic (programmed 

cell death) pathway and biotic and abiotic stress 

responses in plants. In the present study, we identified 

95 LOX homologous genes from four Fabaceae 

species (Cicer arietinum, Glycine max, Phaseolus 

vulgaris, Medicago truncatula), which could be divided 

into 9-LOX, 13-LOX type I, and type II subgroups 

according to their phylogenetic relationships with 

Arabidopsis, rice, barley, and foxtail millet. LOX genes 

are distributed unevenly across the chromosomes, and 

their coding enzyme is active in the cytoplasm and 

chloroplast. These genes are intron rich, have six to 

nine introns, and are conserved in gene structure and 

intron phase. All identified genes have the conserved 

lipoxygenase and PLAT/LH2 domains. Several cis-

acting elements related to hormones and stresses, such 

as ERE, MYB, and MYC in the LOXs promoters, 

indicated the role of these genes in plant development 

and responses to environmental stresses. In addition, 

different miRNA molecules were identified that 

regulate the post-transcriptional expression of LOXs 

genes through cleavage or inhibition of translation. 

Transcriptome data-based gene expression analysis 

showed that Glycine max LOXs expression pattern 

differed under abiotic stress conditions, and GmLOX4,  
GmLOX21,  GmLOX25,  GmLOX5,  GmLOX22,  
GmLOX24,  GmLOX14,  GmLOX16,  GmLOX7,  and  
GmLOX26 were highly expressed in response to salt, 

drought, cold and heat stresses, indicating that they can 

improve the tolerance of Glycine max to abiotic stress. 

This study provides valuable information for a better 

understanding of the function of LOX genes and further 

exploration of the LOX gene family in Fabaceae. 

 
Keywords: Evolution, Gene Expression, In silico 
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 مقدمه
به  ندارند،  گیاهان  حرک  توانایی  که  موجوداتی  عنوان 

یی مانند  هاتنش سیستم پیچیده دفاعی برای پاسخ به  
خشکی،   بیماری   زی اسمشوری،  و  آفات  ایجاد  و  ها 

سطح  کرده سه  در  را  گیاهی  دفاعی  سیستم  اند. 
بیوشیمیایی   ممورفولوژیکی،  مورد    توان می ولی  ولکو 

و   مولکولی  عوامل  جمله  از  داد.  قرار  ارزیابی 
دفاعی   این سیستم  در  درگیر  به    توان می بیوشیمیایی 

گیرنده  رونویسی،  عوامل  آنزیم انواع  های  ها، 
ayUpadhy اشاره کرد )  ها هورمون اکسیدان و  آنتی 

., 2019et al  میان از  گیاهی  هاهورمون (.  ی 
( بJAجاسمونات  شناخته  ان  عنوه (  تنش  هورمون 

فعال می توانایی  گیاه  شود، چراکه  دفاع  کردن سیستم 
برابر   )  هاتنش در  دارد  Sharma & Laxmi ,را 

ترکیبات  2016 کلاس  از  هورمون  این   .)
لیپواکسیژناز    1ها لپین اکسی آنزیم  فعالیت  و طی  بوده 

(LOX; EC 1.13.11.12  چرب اسیدهای  از   )
شود. لیپواکسیژناز که از  می پراکسید ایجاد  هیدروکسی 
د  باشمی   2غیرهم اکسیژنازهای دارای آهن  خانواده دی 

در بسیاری از موجودات زنده شامل گیاهان، جانوران،  
Banthiya )شده است  ها شناسایی ها و باکتری قارچ

., 2016et al آنزیم لیپواکسیژناز به گروه (.  های  های 
می   15و    13،  12،  10،  9،  8،  5 کشونتقسیم  در  د  ه 

آن  گروه میان  و    13و    9های  ها  گیاهان  مخصوص 
است    15و    12،  5های  گروه  جانوران  به  مربوط 

(., 2020et al Viswanathتوا آنزیم  این  نایی  (. 
مانند لینولنیک    اشباعغیراکسیداسیون اسیدهای چرب  

واکنش   با  و  داشته  را  اسید  لینولئیک  و  اسید 
هیدروکسی  خود  اسیدهکاتالیزوری    چرب ای  های 

می   غیراشباع تولید  )را  et al Wennman ,.کند 

آنزیم (2016 نظر  از  واقع LOX  ، یشناس.  در  ها 
عنوان یک  ه لینولئات: اکسیژن اکسیدوردوکتاز بوده و ب

 
1  . Oxylipin 

2. Nonheme iron-containing 

نوع  شوند که حداقل در سه  آنزیم چندکاره شناخته می 
پراکسیداسیون لیپید    واکنشواکنش کاتالیتیکی شامل  

)واکنش  ل  دی ب ت،  زی(پراکسیدا)واکنش   لیپید  پراکسید 
پراکسیداز لئوکوترین   ی(هیدروژن  سنتز  واکنش    3و 

( دارد  شده  امروزه مشخص   (. Li et al., 2014نقش 
که   بLOXاست  خانواده ه ها  کد  وسیله  چندژنی  های 

اندامک  در  و  تولید  شده  در  که  سلول  مختلف  های 
پیام مولکول  لذا  های  هستند.  فعال  دارند  نقش  رسان 
LOX ارکردهای متفاوتی بوده و در رشد و  ک  رایها دا

جوانه  مرگ  نمو،  پیری،  میوه،  رسیدگی  بذر،  زنی 
( و  ABAک اسید )ی آبسیزیهاهورمون سلولی، سنتز  

ی زیستی و  هاتنش ، پاسخ به  (JA)  جاسمونیک اسید 
( دارند  نقش  زیستی   ;Chen et al., 2015غیر 

., et al Viswanath., 2019; et alWang 

2020  .) 
ژنی  جوت  با خانواده  اهمیت  به  پاسخ    LOXه  در 

  LOX، در این مطالعه خانواده ژنی  هاتنش گیاهان به  
)  در نخود  سویا  Cicer arietinumگیاهان   ،)
(Glycine max( لوبیا   ،)Phaseolus vulgaris و )

( یکساله  از  (  Medicago truncatulaیونجه  که 
هستند   بقولات  ویژگی خانواده  و  های  شناسایی 

آ عموم ژنی،  ن ی  ساختار  فیلوژنتیکی،  روابط  ها، 
حفاظتدمین  تنظیم شهای  عناصر  سیس  ده،  کننده 

ناحیه پروموتری، تنظیم بیان پس از رونویسی و بیان  
به    LOXی  هاژن پاسخ  در  غیر  هاتنش سویا  ی 

 زیستی مطالعه گردید. 
 

 پژوهش   پیشینه

لیپواکسیژناز،   آنزیم  زیستی مهم  کارکردهای  از جمله 
آن  به  د  هانقش  گیاه  پاسخ  و  هاتنش ر  زیستی  ی 

ژن   نقش  بررسی  است.  فلفل    LOX1غیرزیستی  در 
ی شوری،  هاتنش نشان داده که این ژن در پاسخ به  

فرابیان   و  بوده  نقش حیاتی  دارای  اسمزی  و  خشکی 

 
3  . Leukotriene 
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به   آن  مقاومت  باعث  آرابیدوپسیس  در  ژن  این 
و    2O2Hی غیرزیستی از طریق کاهش تجمع  هاتنش 

بیان  پیدها  لی  یون پراکسیداس افزایش  ی  هاژن و 
RD20  ،RD29A  ،RD29B  ،P5CS  ،COR15A    و

DEREB2A  می( (. Lim et al., 2015شود 
ارزن مرواریدی در    LOXهمچنین میزان فعالیت کل  

افزایش هاتنش پاسخ به   از  ی خشکی و نیکل  یافته و 
ت آنزیم أ طریق  فعالیت  بر  آنتی ثیر  تهای  ثیر  أ اکسیدان 

et  iKotapatدهد )را کاهش می   هاتنش منفی این  

., 2017al  بیان  .)LOX    به پاسخ  ی  هاهورمون در 
ABA  ،JA ( اسید  سالسیلیک   ،SA  اکسید نیتریک  و   )

 (NO می القا  بیان ژن  (  آرابیدوپسیس  در    LOX1شود. 
شود در  در گیاه بالغ القاء می   JAو    ABAدر پاسخ به  

و    اده بیان بالایی را در برگ نشان د   LOX2که ژن  حالی 
ساقه و بذر کم است. همچنین  میزان بیان آن در ریشه،  

در این گیاه مربوط به ریشه    LOX6بیشترین بیان ژن  
نتایج نشان باش می    LOXی  ها ژن دهنده اهمیت  د. این 

به   پاسخ  عملکرد  ها تنش در  نیز  و  غیرزیستی  ی 
د. لذا شناسایی  باش می ها در پاسخ به تنش  اختصاصی آن 

د نقش  توان می ها  ارکردی آن ک قش  ی ن و بررس   ها ژن این  
به   مقاوم  گیاهان  تولید  در  باشد  داشته   ها تنش مهمی 

 (., 2020et al Viswanath .) 
انجام پیشرفت توالی های  تکنولوژی  در  یابی  گرفته 

پایگاه  ایجاد  موجب  ژنوم  داده ژنوم  برای  متنوع  های 
این   گردید.  گیاهان  جمله  از  موجودات  از  بسیاری 

با  ف  ها دادهپایگاه  تا  بود  پژوهشگران  برای  رصتی 
در   بیوانفورماتیکی  و  محاسباتی  ابزارهای  از  استفاده 

تکامل و کارکرد خانواده  های ژنی مطالعه کرده  مورد 
و اطلاعات لازم جهت انجام مطالعات آزمایشگاهی را  

های ژنی توجه  امروزه مطالعه خانواده باشند. لذا  داشته
ها  ز جمله این خانواده . ااستپژوهشگران را جلب کرده 

اشاره کرد. این خانواده در بسیاری    LOXبه    توان می
از گیاهان مانند آرابیدوپسیس، برنج، ذرت، موز، کلزا،  
تکاملی،   روابط  و  شناسایی  پنبه  و  ارزن،  چای، 

آن  کارکردی  و  مطالعه ساختاری  است شده   ها 
(et ., 2021; Kang et al, 2011; Liu Umate

et  Shaban., 2021; et al ngZha., 2021; al

., 2018al etZhu ., 2018; al  اساس این  بر   .)
های گیاهی دارای یک  LOXشده است که  مشخص

انتهای کربوکسیل  دمین حفاظت  لیپواکسیژناز در  شده 
ند  باشمی   آمین در انتهای    PLAT/LH2و یک دمین  

(., 2018et al Tolley  دمین .)LOX   اسید    5دارای
هیستی تشکیل  اظت حف  دین آمینه  و  بوده  -Hisشده 

(X)4-His-(X)4-His-(X)17-His-(X)18-His 
دمین  می دارد.  نقش  آهن  اتم  اتصال  در  که  دهد 

PLAT/LH2  آنتی هب رشته  هشت  پارالل  صورت 
پروکولیپاز   1ایبشکه به  اتصال  در  و  دارای    2بوده 

 (. Wang et al., 2019نقش است )
آن  سوبسترای  اینکه  اساس  بر    در   زیمهمچنین 

شماره   می اکسیژن  13یا    9کربن  های  LOXشود،  ه 
گروه   دو  به  تقسیم    LOX-13و    LOX-9گیاهی 

از   & 2002WasternackFeussner ,شوند )می  .)
تشابه   میزان  و  اولیه  ساختار  اساس  بر  دیگر  سوی 

های گیاهی به دو زیر خانواده تقسیم  LOXها،  توالی 
پپتید LOXشوند.  می فاقد  که  یک  تیپ  قت  مو  های 

دهند.  درصد را نشان می   75بالای   بوده و تشابه توالی 
های تیپ دو دارای پپتید موقت بوده  LOXدر مقابل  

تشاب آن و  پروتئینی  توالی  حدود  ه  در  درصد    35ها 
گروه  باشمی به  مربوط  انحصاراً  دو  تیپ  -13د. 

LOX( ها هستند, Rosahl., 2002; et alPorta 

است ه نشان داده فتگر(. مطالعات تکاملی انجام 1996
های  در زیرگروه   LOX-13و    LOX-9های  که گروه 

قرار   فیلوژنتیکی  درخت  )گیرمی متفاوت   Liu etند 

al., 2021; Kang et al., 2021 .) 
 

 

 
1  . Antiparallel barrel 

2  . Procolipase 
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 شناسی پژوهش روش 
 LOXشناسایی اعضا خانواده ژنی 

ژنی   خانواده  اعضا  لوبیا،    LOXشناسایی  نخود،  در 
است با  یکساله  یونجه  و  الگوریتم    دهفاسویا  از 

tBLASTn   بدین شد.  پروتئینی  انجام  توالی  منظور 
LOX    داده پایگاه  از    RGAPبرنج 

(http://rice.uga.edu/  پایگاه از  آرابیدوپسیس  و   )
 TAIRداده  

(sis.org/index.jspophttps://www.arabid  )
ب بعد  مرحله  در  و  جهت  ه دریافت  اولیه  توالی  عنوان 

توالی  روش  جستجوی  با    tBLASTnهای همولوگ 
( فایتوزوم  داده  پایگاه  tps://phytozomeht-در 

next.jgi.doe.gov/  نتایج سپس  شد.  استفاده   )
و  حذف  باقیلی وات  تکراری  سرور  های  به  مانده 

SMART  (-http://smart.embl

heidelberg.de/ دمین وجود  تا  شد  ارائه  های  ( 
  PLAT/LH2و    Lipoxygenaseاختصاصی  
یی  هاژن (. تنها  2021et al Zhang ,.)  بررسی شود 

ب بودند  دارای هر دو دمین  در    LOX  ژن ن  عنواهکه 
نام برای  شدند.  گرفته  ی  هاژن گذاری  نظر 

به شناسایی  توجه  با  ابتدا  پیشوند  شده  گیاه،    Mtنام 
برای لوبیا    Pvبرای سویا،    Gmبرای یونجه یکساله،  

سپس    Caو   شد.  گرفته  نظر  در  نخود    LOXبرای 
بر  اضافه نهایت شماره ژن که  در  جایگاه    هیپا شده و 

 ید. گرده افبود اض  هاژن کروموزومی 
 

  LOXی هاژندرخت فیلوژنتیکی 

برای رسم درخت فیلوژنتیکی و بررسی روابط تکاملی  
در  LOXی  هاژن بین   آنزیم  این  پروتئینی  توالی   ،

اطلاعات   اساس  بر  جو  و  ارزن  برنج،  آرابیدوپسیس، 
هم  بعد  مرحله  در  شد.  دریافت  این  قبلی  ردیفی 

پروتئینی  توالی  توالی  با  لوبیا،    ،ود نخ  LOXها همراه 
سرور   طریق  از  سویا  و  یکساله    ClustalWیونجه 

(bin/clustalw-jp/toolshttps://www.genome.  )
فرمت   در  مرحله که  این  نتیجه  گردید.   Fastaانجام 

از   استفاده  با  فیلوژنتیکی  درخت  رسم  جهت  بود 
نزدیک ا  و   MEGA7افزار  نرم ترین  لگوریتم 

تکرار    1000استراپ برابر با  ( و با بوت NJها )همسایه 
 (.  2016et al Kumar ,.استفاده شد )

 

ویژگی  پروتمطالعه  دمینهای  های  ئینی، 

اینترونی خانواده ژنی  -شده و ساختار اگزونحفاظت 
LOX 
آنزیم ویژگی  عمومی  وزن    LOXهای  های  شامل 

و  پروتئین  طول  با  قطن  مولکولی،  ایزوالکتریک  ه 
از    ProtParamسرور  استفاده 

(https://web.expasy.org/protparam/  ارزیابی  )
آنزیم این  سلولی  جایگاه  سرور  شد.  طریق  از  ها 

CELLO   شناسایی  پیش برای  همچنین  شد.  بینی 
حفاظت هاموتیف  سرور  ی  از    MEMEشده 

(suite.org/meme/tools/meme-https://meme  )
موتیف با    20استفاده شد که پارامترها شامل شناسایی 

و حداکثر طول   آمینه    50تا    6حداقل  د.  باشمی اسید 
با   آنالیز  این  نرمریکارگبه نتیجه    TBtoolsافزار  ی 

) مصورسازی   ساختار    (. Chen et al., 2020شد 
اینترونی  -اگزون  فاز  و  در    LOXی  هاژن اینترونی 

سرور   از  استفاده  با  مطالعه  مورد    GSDSگیاهان 
(lab.org-http://gsds.gao/  جهت شد.  بررسی   )

ژنومی    DNAهای  استفاده از این سرور نیاز به توالی 
 د. باشمی  CDSو 

 

و    ها هورمون نظیمی سیس پاسخ به  شناسایی عناصر ت 

 گر واکنش   miRNAهای  و بررسی مولکول   ها تنش 

به  به پاسخ  سیس  تنظیمی  عناصر  شناسایی  منظور 
گیاهان مورد    LOXی  هاژن در    هاتنش و    هاهورمون 

کدکننده    1500مطالعه،   ناحیه  بالادست  باز  جفت 
شد هب  ها ژن گرفته  نظر  در  پروموتر  ادامه  .  عنوان  در 

تنظی  عناصر  با  شناسایی  سیس  سرور  ریکارگبه می  ی 
PlantCare  (http://bioinformatics.psb. 

ugent.be/webtools/plantcare/html/  )  انجام
مو  شناسایی  به  واکنش   miRNAهای  لکول شد.  گر 

http://rice.uga.edu/
http://rice.uga.edu/
http://rice.uga.edu/
https://www.arabidopsis.org/index.jsp
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/
http://smart.embl-heidelberg.de/
http://smart.embl-heidelberg.de/
http://smart.embl-heidelberg.de/
http://smart.embl-heidelberg.de/
https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
https://web.expasy.org/protparam/
https://web.expasy.org/protparam/
https://web.expasy.org/protparam/
https://meme-suite.org/meme/tools/meme
http://gsds.gao-lab.org/
http://gsds.gao-lab.org/
http://gsds.gao-lab.org/
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م  LOXی  هاژن از  ؤو  پس  بیان  تنظیم  بر  ثر 
این   استفاده    هاژن رونویسی  رور  س  ازبا 
psRNATarget  (https://www.zhaolab.org/ 

psRNATarget/  .انجام شد ) 
 

ژنی   خانواده  بیان  به    LOXالگوی  پاسخ  در  سویا 

 ی غیرزیستیهاتنش 

بیان   الگوی  درک    LOXی  ها ژن بررسی  جهت  سویا 
ی غیرزیستی  ها تنش   به خ  ها در پاس کارکرد احتمالی آن 

با   گرما  و  سرما  خشکی،  شوری،  ی  ر ی کارگ به شامل 
های علوم و تکنولوژی جنوب و  داده بیانی دانشگاه پایگاه 

peking   (http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean /  )
داده  گرفت.  بیانی  انجام  جهت    تی اف دری   FPKMهای 

به نرمال  و    2Log (FPKM+1)صورت  سازی  تبدیل 
نرم  از  استفاده  با  حرارتی  نقشه    TBtoolsافزار  سپس 

 (. Chen et al., 2020) شد رسم 
 

   و بحث جی نتا

در نخود، لوبیا،    LOXشناسایی اعضا خانواده ژنی  

 سویا و یونجه یکساله 

الگوریتم   طریق  حذف    tBLASTnاز  از  پس  و 
فاقد توالی  و  ن مید  های  لیپواکسیژناز  های 

PLAT/LH2،  95    ژنLOX    که شد  شناسایی 
)   17شامل   نخود  در  (،  CaLOX1-CaLOX17ژن 

ژن در    25(، PvLOX1-PvLOX21ژن در لوبیا )  21
( یکساله  و  MtLOX1-MtLOX25یونجه  ژن    32( 

د )جدول  باشمی (  GmLOX1-GmLOX32در سویا )
بررسی جایگاه ژن 1 ا  LOXهای  (.  داد که    ین نشان 

روی  غیریکنواخصورت  به   هاژن بر    ها کروموزومت 
گرفته  از  قرار  یک  هر  روی  بر  نخود  در  اند. 

از    8  و  3ی  هاکروموزوم یک  هر  روی  بر  ژن،  یک 
  5دو ژن، بر روی کروموزوم    6و    4،  1ی  هاکروموزوم

پنج ژن قرار دارد. در    7چهار ژن و بر روی کروموزوم  
از   بر روی هر یک  یک    11و    9ی  هاکروموزوملوبیا 

  5دو ژن، بر روی کروموزوم  2ژن، بر روی کروموزوم  
سه ژن و بر    7و    6ی  ها کروموزوم چهار ژن، بر روی  
کروموزوم   گرفته   10روی  قرار  ژن  است. هفت 

یکساله   یونجه  در    7و    5ی  هاکروموزومهمچنین 
ژن،   یک  دو    4و    2،  1ی  هاکروموزومدارای  دارای 
کروموزوم   چها  3ژن،  کروموزوم    ژنر  دارای    8و 

. در سویا مشخص شد که یک  ژن هستند   13دارای  
،  19و    12،  10ی  هاکروموزومژن بر روی هر یک از  

از روی هر یک  بر  ،  16و    11ی  هاکروموزوم  دو ژن 
از   یک  هر  روی  بر  ژن  ،  15و    3ی  هاکروموزومسه 
،  20و    8ی  هاکروموزومچهار ژن بر روی هر یک از  

کروموز روی  بر  ژن  روی    7  ومپنج  بر  ژن  شش  و 
   (.1ر دارد )جدول  قرا 13کروموزوم 

 

 در نخود، لوبیا، یونجه یکساله و سویا LOXی هاژنمشخصات عمومی  .1جدول 
 شماره دسترسی 
 )پایگاه فایتوزوم(

 کروموزوم  نام ژن
 شروع ژن

(bp ) 
 پایان ژن 

(bp ) 
 طول پروتئین 
 )اسید آمینه( 

 وزن پروتئین 
 )کیلو دالتون( 

pI لی وسله جایگا 

Ca_02721 CaLOX1 Chr01 10515044 10518467 862 97.5 6.22 سیتوپلاسم 

Ca_02720 CaLOX2 Chr01 10520134 10524442 860 96.95 5.86 سیتوپلاسم 

Ca_01161 CaLOX3 Chr03 38174716 38179700 841 95.92 5.99 سیتوپلاسم 

Ca_03682 CaLOX4 Chr04 5656098 5662535 849 97.28 6.96  کلروپلاست 

Ca_04606 CaLOX5 Chr04 13801191 13806785 859 97.95 6.54  کلروپلاست 

Ca_07552 CaLOX6 Chr05 40283209 40287578 858 98.13 5.41  کلروپلاست 

Ca_07553 CaLOX7 Chr05 40300250 40305507 835 95.82 6.3  کلروپلاست 

Ca_07554 CaLOX8 Chr05 40306906 40313374 779 89.29 5.85  کلروپلاست 

Ca_07556 CaLOX9 Chr05 40340411 40344331 846 96.75 6.2  کلروپلاست 

Ca_20483 CaLOX10 Chr06 11169135 11176429 908 102.86 8.54 سیتوپلاسم 

Ca_18906 CaLOX11 Chr06 53737543 53743754 908 104.01 6.07  کلروپلاست 

Ca_10057 CaLOX12 Chr07 32126829 32131266 869 97.89 5.88 سیتوپلاسم 

https://www.zhaolab.org/%20psRNATarget/
https://www.zhaolab.org/%20psRNATarget/
https://www.zhaolab.org/%20psRNATarget/
https://www.zhaolab.org/%20psRNATarget/
http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean/
http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean/
http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean/
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 در نخود، لوبیا، یونجه یکساله و سویا LOXهای مشخصات عمومی ژن  .1جدول ادامه 
 شماره دسترسی 
 )پایگاه فایتوزوم(

 کروموزوم  نام ژن
 شروع ژن

(bp ) 
 پایان ژن 

(bp ) 
 طول پروتئین 
 )اسید آمینه( 

 پروتئین وزن 
 )کیلو دالتون( 

pI  جایگاه سلولی 

Ca_10056 CaLOX13 Chr07 32148082 32152661 869 97.79 6.14 سیتوپلاسم 

Ca_10055 CaLOX14 Chr07 32158038 32162840 869 97.64 6.67 سیتوپلاسم 

Ca_10054 CaLOX15 Chr07 32199876 32204379 865 97.22 6.07 سیتوپلاسم 

Ca_09997 CaLOX16 Chr07 33024550 33033112 985 109.44 7.64 سملاسیتوپ 

Ca_10731 CaLOX17 Chr08 6577719 6582172 868 98.79 6.03 سیتوپلاسم 

Phvul.002G175500 PvLOX1 Chr02 33369039 33374307 917 103.19 7.08 سیتوپلاسم 

Phvul.002G228700 PvLOX2 Chr02 40083419 40089988 866 98.13 6.67 سیتوپلاسم 

Phvul.005G156700 PvLOX3 Chr05 38553404 38557416 870 97.56 6.22 سیتوپلاسم 

Phvul.005G156800 PvLOX4 Chr05 38559119 38567264 857 96.28 6.14 سیتوپلاسم 

Phvul.005G156900 PvLOX5 Chr05 38579286 38583074 857 96.14 6.69 سیتوپلاسم 

Phvul.005G157000 PvLOX6 Chr05 38584392 38587980 861 97.37 6.32 سمسیتوپلا 

Phvul.006G016900 PvLOX7 Chr06 7874812 7883578 912 103.44 6.76  کلروپلاست 

Phvul.006G017100 PvLOX8 Chr06 7992981 8000408 850 97.24 6.49  کلروپلاست 

Phvul.006G091400 PvLOX9 Chr06 20305143 20311206 864 98.65 6.09 سیتوپلاسم 

Phvul.007G055600 PvLOX10 Chr07 4632885 4640923 856 97.55 6.95 سیتوپلاسم 

Phvul.007G055800 PvLOX11 Chr07 4657074 4663363 857 97.77 7.77  کلروپلاست 

Phvul.007G179600 PvLOX12 Chr07 30017579 30023618 862 98.01 6.08 سیتوپلاسم 

Phvul.009G262900 PvLOX13 Chr09 38187502 38191659 900 101.59 8.25 سملاوپسیت 

Phvul.010G128800 PvLOX14 Chr10 40967709 40973612 920 103.54 7.89 سیتوپلاسم 

Phvul.010G134700 PvLOX15 Chr10 41684077 41688401 834 95.13 6.91 سیتوپلاسم 

Phvul.010G134800 PvLOX16 Chr10 41705211 41710020 863 97.28 6.68 سیتوپلاسم 
Phvul.010G134900 PvLOX17 Chr10 41717131 41722876 866 96.38 7.02 سیتوپلاسم 
Phvul.010G135000 PvLOX18 Chr10 41734197 41741375 830 93.97 9.22 سیتوپلاسم 
Phvul.010G135800 PvLOX19 Chr10 41858083 41863199 866 97.02 6.57 سیتوپلاسم 
Phvul.010G135900 PvLOX20 Chr10 41871922 41876700 868 97.69 6.69 سیتوپلاسم 
Phvul.011G056500 PvLOX21 Chr11 4984875 4990924 903 102.76 6.49  کلروپلاست 

Medtr1g083020 MtLOX1 Chr01 36920655 36927114 859 97.66 6.16 سیتوپلاسم 
Medtr1g104650 MtLOX2 Chr01 47126095 47132583 857 97.27 6.65  کلروپلاست 
Medtr2g099560 MtLOX3 Chr02 42686173 42690338 864 96.93 6.22 سیتوپلاسم 
Medtr2g099570 MtLOX4 Chr02 42691747 42697437 862 97.4 6.52 سیتوپلاسم 
Medtr3g079420 MtLOX5 Chr03 35705582 35709331 866 99.44 5.8  کلروپلاست 
Medtr3g079450 MtLOX6 Chr03 35719843 35725300 903 103.26 6.49 پلاست روکل 
Medtr3g479460 MtLOX7 Chr03 35725453 35729835 904 103.07 7.03  کلروپلاست 
Medtr3g081130 MtLOX8 Chr03 36742841 36746629 859 97.41 6.52 سیتوپلاسم 
Medtr4g066170 MtLOX9 Chr04 24959921 24968304 907 103.58 5.37  کلروپلاست 
Medtr4g088810 MtLOX10 Chr04 35409075 35415156 896 101.69 7.82 سیتوپلاسم 
Medtr5g024020 MtLOX11 Chr05 9600482 9607033 868 98.02 6.32 سیتوپلاسم 

Medtr7g113410 MtLOX1

2 
Chr07 46708553 46714819 868 98.36 6.09  کلروپلاست 

Medtr8g018420 MtLOX1

3 
Chr08 6261408 6266199 857 96.18 5.16  سیتوپلاسم 

Medtr8g018430 MtLOX1

4 
Chr08 6273027 6277365 862 97.63 7.69  سیتوپلاسم 

Medtr8g018450 MtLOX1

5 
Chr08 6287218 6291683 829 94.74 6.36  سیتوپلاسم 

Medtr8g018510 MtLOX1

6 
Chr08 6319619 6324603 870 97.81 6.7  سیتوپلاسم 

Medtr8g018520 MtLOX1

7 
Chr08 6330368 6340159 869 98.1 6.45  سیتوپلاسم 

Medtr8g018550 MtLOX1

8 
Chr08 6350475 6356214 869 97.73 6.23  سیتوپلاسم 

Medtr8g018570 MtLOX1

9 
Chr08 6361499 6365556 871 98.27 6.17  سیتوپلاسم 

Medtr8g018690 MtLOX2

0 
Chr08 6422466 6426852 866 96.7 6.64  سیتوپلاسم 

Medtr8g018730 MtLOX2

1 
Chr08 6448981 6454397 865 97.02 6.14  سیتوپلاسم 

Medtr8g018735 MtLOX2

2 
Chr08 6455504 6459438 866 96.95 6.31  سیتوپلاسم 
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 در نخود، لوبیا، یونجه یکساله و سویا LOXهای مشخصات عمومی ژن  .1جدول ادامه 
 شماره دسترسی 
 )پایگاه فایتوزوم(

 کروموزوم  نام ژن
 شروع ژن

(bp ) 
 پایان ژن 

(bp ) 
 طول پروتئین 
 )اسید آمینه( 

 وزن پروتئین 
 )کیلو دالتون( 

pI  سلولی جایگاه 

Medtr8g020970 MtLOX23 Chr08 7436326 7443707 928 104.82 7.94  سیتوپلاسم 

Medtr8g020990 MtLOX24 Chr08 7457385 7463228 869 97.36 6.81  سیتوپلاسم 

Medtr8g080230 MtLOX25 Chr08 34466671 34473858 917 102.99 7.42  سیتوپلاسم 

Glyma.03G091000 GmLOX1 Chr03 28226125 28233807 867 99.5 9.04  سیتوپلاسم 

Glyma.03G237300 GmLOX2 Chr03 44894672 44901465 859 97.66 6.11  سیتوپلاسم 

Glyma.03G264300 GmLOX3 Chr03 46876547 46881485 902 102.15 7.96  سیتوپلاسم 

Glyma.07G007000 GmLOX4 Chr07 510256 515054 866 96.9 6.05  سیتوپلاسم 

Glyma.07G034800 GmLOX5 Chr07 2766270 2772859 876 97.6 7.14  سیتوپلاسم 

Glyma.07G034900 GmLOX6 Chr07 2784883 2790758 869 97.88 6.49  سیتوپلاسم 

Glyma.07G039900 GmLOX7 Chr07 3290823 3297343 928 104.35 7.54  سیتوپلاسم 

Glyma.07G196800 GmLOX8 Chr07 36852103 36862190 911 103.05 7.33  سیتوپلاسم 

Glyma.08G102900 GmLOX9 Chr08 7886604 7891983 922 103.69 8.1  سیتوپلاسم 

Glyma.08G189500 GmLOX10 Chr08 15287916 15293834 868 97.78 5.85  سیتوپلاسم 

Glyma.08G189600 GmLOX11 Chr08 15316688 15321542 867 97.19 6.41  سیتوپلاسم 
Glyma.08G189800 GmLOX12 Chr08 15330539 15335703 869 97.15 7.44  سیتوپلاسم 
Glyma.10G153900 GmLOX13 Chr10 39050772 39057117 866 98.17 5.75  سیتوپلاسم 
Glyma.11G130200 GmLOX14 Chr11 9877709 9886915 907 103.82 7.38  کلروپلاست 
Glyma.11G130300 GmLOX15 Chr11 9898903 9910035 902 102.64 6.02  کلروپلاست 
Glyma.12G054700 GmLOX16 Chr12 3935952 3943867 915 104.43 7.64  کلروپلاست 
Glyma.13G030300 GmLOX17 Chr13 8835842 8842586 919 104.32 6.8  کلروپلاست 
Glyma.13G075900 GmLOX18 Chr13 16992872 17003265 928 106.72 7.54  کلروپلاست 
Glyma.13G347500 GmLOX19 Chr13 43128140 43132666 867 97.29 6.66  سیتوپلاسم 
Glyma.13G347600 GmLOX20 Chr13 43135557 43139905 853 95.81 6.29  سیتوپلاسم 
Glyma.13G347700 GmLOX21 Chr13 43140042 43146920 854 96.47 5.98  سیتوپلاسم 
Glyma.13G347800 GmLOX22 Chr13 43164300 43171524 980 110.62 6.36  سیتوپلاسم 
Glyma.15G026300 GmLOX23 Chr15 2123615 2128264 862 97.25 6.62  سیتوپلاسم 
Glyma.15G026400 GmLOX24 Chr15 2130602 2134778 857 96.39 6.81  سیتوپلاسم 
Glyma.15G026500 GmLOX25 Chr15 2142359 2147664 854 96.65 6.03  سیتوپلاسم 
Glyma.16G008700 GmLOX26 Chr16 735266 742312 923 104.03 7.38  سیتوپلاسم 
Glyma.16G082600 GmLOX27 Chr16 9168378 9178682 867 99.71 8.81  سیتوپلاسم 
Glyma.19G263300 GmLOX28 Chr19 51117620 51122287 900 101.47 7.78  سیتوپلاسم 
Glyma.20G053700 GmLOX29 Chr20 12325782 12334534 860 97.27 5.88  کلروپلاست 
Glyma.20G054000 GmLOX30 Chr20 12395991 12408264 904 102.83 6.31  سیتوپلاسم 
Glyma.20G054100 GmLOX31 Chr20 12470894 12477384 861 97.89 5.99  کلروپلاست 
Glyma.20G144600 GmLOX32 Chr20 38302598 38310784 859 97.95 6.68  کلروپلاست 

 
و   هاکروموزوم موجود بر روی برخی از  هاژن تعداد 

ی موجود  هاژن ها مانند  ترتیب قرارگیری و فاصله آن 
  8کروموزوم  نخود و یا    7و    5ی  هاکروموزومبر روی  

  LOX هاژن دهنده کلاستر بودن یونجه یکساله نشان 
ق ژنومی و احتمال ایجاد این کلاستر در  اطمنن  در ای 
(. مطالعات  1د )جدول  باشمی ی تاندم  شدگمضاعف اثر  

از    است   دادهنشان   بسیاری  گیاهان  در  ی  هاژن که 
به   پاسخ  در  بیوسنتز    هاتنش کلاستر  یا  و 

گفت که    توان می قش دارند لذا  های ثانویه ن متابولیت 
فرتوانمی نیز    LOXی  هاژن این  در  های  ند آیند 

Polturak & Osbourn ,باشند ) ی نقش داشته زیست

پیشین،  2021 مطالعات  اساس  بر  دیگر  سوی  از   .)
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ژن در    6ژن در ذرت،    13شامل    LOXخانواده ژنی  
  11ژن در ارزن،    12ژن در برنج،    14آرابیدوپسیس،  
چای،   در  و    33ژن  کلزا  در  پنبه    21ژن  در  ژن 

نشان باشمی تفاوت  این  این د.  که  است    مرا  دهنده 
این  علی  بیوشیمیایی مشابه  ، مسیر  هاژن رغم کارکرد 

آن  احتمالاًتکاملی  )باشمی متفاوت    ها   Feussnerد 

, 2002& Wasternack شده  (. از این گیاهان اشاره
خانواده  بزرگ  کلزا،  به  LOXترین  به  مربوط  ترتیب 

پنبه   و  ژنومی  باشمی سویا  نظر  از  گیاه  سه  این  د. 
داری  ند. از سوی دیگر رابطه معنی اشبمی پلوئیدی  پلی 

مشاهده   ژنوم  اندازه  و  ژنی  خانواده  این  اندازه  بین 
بنمی  ارزن  عنوان ه شود.  و  برنج  ژنومی  اندازه  مثال 

ذرت    مگاجفت باز و اندازه ژنوم  490و    500ترتیب  به
باز    4/2 د  باشمی گیگاجفت 
(http://plants.ensembl.org/index.html  با  .)

حال تفاوت    LOXی  هاژن اد  عدت  این  گیاه  سه  این 
پلی معنی  لذا  و  نداشته  مداری  عامل  در  ؤ پلوئیدی  ثر 

 د.باشمی بسط این خانواده ژنی در کلزا، سویا و پنبه 
 

 LOXی هاژن  تکاملی مطالعه رابطه

ی  ها ژن بندی  وابط تکاملی و تعیین گروه جهت بررسی ر 
LOX نزدیک مبنای  بر  فیلوژنتیکی  درخت  ترین  ، 

استرپ رسم شد.  تکرار آزمون بوت  1000ها و با ه ای مس ه 
پروتئین    136منظور  بدین  برنج    LOXتوالی  به  مربوط 

 (C3 ( ذرت   ،)C4 ( ارزن  و   )C4 تک گیاهان  از  و  (  لپه 
یونجه   لوبیا،  نخود،  از  سویا،  آرابیدوپسیس  و  یکساله 

(. استفاده از گیاهان  1گیاهان دو لپه استفاده شد )شکل  
لپه و دو لپه موجب افزایش دقت  تک ف  های مختل گونه 
ها و همچنین افزایش درک ما از نحوه تکامل  بندی گروه 
همان می   LOXی  ها ژن  این  گونه شود.  مطالعه  که 

داده  نشان  گیاهان  سایر  در  د   خانواده  درخت  بود،  ر 
شده   رسم  گروه    LOXی  ها ژن فیلوژنتیکی  دو  -9به 

LOX    13و-LOX   ( تقسیم شدندLiu et al., 2021; 

Kang et al., 2021  13(. گروه-LOX    نوبه خود به 
-9در دو زیر گروه تیپ یک و دو قرار گرفتند. در گروه  

LOX ،  60    ژنLOX    ژن نخود،    10از بقولات شامل
ژن سویا قرار داشته و    18ژن یونجه و    18ژن لوبیا،    14

(. در  1تری است )شکل گروه بزرگ   LOX-13نسبت به  
، سه ژن لوبیا، پنج  LOX-13  تشکیل زیر گروه تیپ دو 

سویا   ژن  هشت  و  یکساله  یونجه  ژن  چهار  نخود،  ژن 
مشارکت داشته و دو ژن نخود، چهار ژن لوبیا، سه ژن  
یونجه یکساله و شش ژن سویا در زیر گروه تیپ یک  

13-LOX    شکل( گرفت  رابطه  1قرار  به  توجه  با   .)
تک   ، گیاهان تکاملی   گیاهان  گروه  هر  دولپه  در  و  لپه 

اند. این امر از  صورت مجزا کنار هم قرار گرفته به   اًوم عم 
دهنده وجود جد مشترک برای این  د نشان توان می سو  یک 

لپه و دو لپه بوده  خانواده ژنی قبل از انشقاق گیاهان تک 
د دلالت بر مسیر تکاملی متفاوت  توان می و از سوی دیگر 

در گیاهان تک لپه و دو    LOXو مجزای خانواده ژنی  
 (.  Chen et al., 2014باشد ) ته اش د   لپه 

بینی  د در پیش توانمی   هاژن مطالعه رابطه تکاملی  
آن  زیستی  م نقش  تکاملی،  ؤها  نظر  از  زیرا  باشد  ثر 

نشان   ا هژن انشقاق   فیلوژنتیکی  درخت  دهنده  در 
ها بوده و از سوی دیگر  انشقاق در نقش کارکردی آن 

مشابه  هاژن کارکرد  احتمالاً  کلاستر  یک  د  رن دای 
(Zhu et al., 2018مطالعات نشان داده .)    است که

در    AtLOX5و    AtLOX1ی  هاژن مهمی  نقش 
به   آرابیدوپسیس  ژن    ها تنش پاسخ    AtLOX1دارند. 

بیوسنتز   مسیر  اکتانودکانوئیک   JAدر  سایر  در    1هاو 
پاتو به  )  هاژن پاسخ  دارد   ,.Zheng et alنقش 

انبی  ج  شهدر نمو ری  AtLOX5(. از سوی دیگر  2007
پاسخ دفاعی آرابیدوپسیس دارای نقش کلیدی است    و
(2007 .,et al Vellosillo .) 

کاهش    lox5و    lox1های  یافته جهش  باعث 
تنش  به  آرابیدوپسیس  محتوای  مقاومت  افزایش  و  ها 

می دی مالون  ) آلدئید  et al Bannenberg ,.شوند 

2009  .) 
 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 

 
1. Octadecadienoics 
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در نخود، لوبیا، یونجه یکساله، سویا، آرابیدوپسیس، برنج، ذرت و ارزن. رسم درخت بر اساس    LOXده ژنی  وا ان درخت فیلوژنتیکی خ   . 1شکل  

ی مربوط به هر  ها ژن های مختلف و نیز  تکرار. گروه   1000استراپ با  ها و آزمون بوت ترین همسایه ها و الگوریتم نزدیک طول کامل پروتئین 
 انجام شد.   MEGA7افزار  بندی آن با استفاده از نرم ویرایش و رنگ   رسم درخت،   د. ان شده گیاه با رنگ مجزا نشان داده 

 
،  GmLOX9  ،PvLOX10  ،PvLOX11های  ژن

CaLOX5    وMtLOX2    تکاملی رابطه  دارای 
از سوی دیگر    (. 1هستند )شکل    AtLOX5نزدیک با  

،  CaLOX3  ،MtLOX12  ،GmLOX2ی  هاژن
PvLOX9  ،CaLOX4  ،MtLOX1  ،GmLOX13  

ژن    PvLOX12و   با  همراه  کلاستر  یک  در 
AtLOX1    شکل( دارند  نقش  1قرار  به  توجه  با   .)

آرابیدوپسیس    هاژن که    توانمی در  ی  هاژن گفت 
و پاسخ به    JAها ممکن است در بیوسنتز  همگروه آن 

داشته  نقش  نقش  تنش  جزئیات  حال  این  با  باشند. 
 طالعات بیشتر دارد.  ها نیاز به مکارکردی آن 

دمینی  هاویژگی حفاظت پروتئینی،  و  های  شده 

 ساختار ژنی

پروتئین ویژگی  عمومی  بهای  شده  کد  وسیله  ه های 
های ژنی شامل وزن مولکولی، طول پروتئین،  خانواده 

از نظر تکاملی و   ایزوالکتریک و جایگاه سلولی  نقطه 
آن گروه  آنالیزهای  بندی  هستند.  اهمیت  حائز  ها 

لوبیا،    LOXای  هگرفته در مورد پروتئین نجاما نخود، 
نشان  یکساله  یونجه  و  شدگی  سویا  حفاظت  دهنده 

آنزیم  این  طول  باشمی ها  بالای  میانگین  نخود  در  د. 
)بین    866پروتئین   وزن  985تا    779اسیدآمینه   ،)
(  109/ 44تا    29/89دالتون )بین    کیلو  98/ 3مولکولی  
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ایزوالکتریک   نقطه  (  54/8تا    41/5  )بین  3/6و 
)جدباشمی وزن  1  ول د  پروتئین،  طول  لوبیا  در   .)

به ایزوالکتریک  نقطه  و    870ترتیب  مولکولی 
دالتون )بین    کیلو  4/98(،  920تا    830اسیدآمینه )بین  

و  54/103تا    97/93 (  22/9تا    08/6)بین    9/6( 
به  باشمی پروتئین  طول  سویا  و  یکساله  یونجه  در  د. 

و  928تا    829)بین    874ترتب   تا    853)بین    885( 
تا    94/ 74)بین    8/98( اسیدآمینه، وزن مولکولی  980
دالتون و    ( کیلو62/110تا    81/95)  100( و  82/104

ایزوالکتریک   نقطه  نهایت  ( و  7/ 94تا    16/5)  6/ 5در 
سلولی  04/9تا    75/5)  8/6 جایگاه  بررسی  است.   )

اعضا گروه    LOXهای  پروتئین  تمامی  داد که  نشان 
LOX-13  فع کلروپلاست  در  دو  هستند    التیپ 

تمامی  1)جدول   فعالیت  محل  همچنین  ی  هاژن (. 
اکثر    LOX-13گروه   و  یک  گروه  هاژن تیپ  ی 

LOX-9   بینی شد. در گروه  سیتوپلاسم پیشLOX-

محصول    9 سلولی  ،  CaLOX4ی  هاژنجایگاه 
CaLOX5  ،PvLOX11  ،MtLOX2    و

MtLOX12    نتایج    (. 1کلروپلاست تعیین شد )جدول
 LOX-13ه سلولی گروه  گاشده در مورد جایمشاهده 

هماهنگ   مطالعات  سایر  نتایج  با  اما  باشمی کاملاً  د. 
مکان    LOX-9است که در گروه  مطالعات نشان داده 

آنزیم  سیتوپلاسم  فعالیت  حالی باشمی ها  در  در  د  که 
گروه   این  اعضا  برخی  فعالیت  محل  مطالعه  این 

پیش  شد.  کلروپلاست  مطالعه بینی  روی  در  که  ای 
ژ گرفت    LOX  نیخانواده  انجام  هلو  درخت  در 

از  مشاهده  شده که چنین حالتی وجود داشته و برخی 
گروه از  یک  هر  جایگاه اعضا  در  سلولی  ها  های 

د بر  توانمی ای  متفاوت فعال هستند. وجود چنین پدیده 
مضاعف  تاریخچه  شدگی اثر  و  کروموزومی  های 

 . (Guo et al., 2017ی باشد )تکاملی آن خانواده ژن
مشخص مبه و  بهتر  آنالیز  تفاوت نظور  های  کردن 

های  ساختاری و میزان تشابه و تفاوت توالی پروتئین 
LOX    سرور از  شد.    MEMEبقولات  استفاده 
توالی   هاموتیف  و  آمینه  اسیدهای  دارای  های  عموماً 

ویژه با کارکرد مهم بیولوژیکی نظیر اتصال سوبسترا یا  
) باش می کوفاکتور   بر  let a Nahirñak.2016 ,ند   .)

اساس   بین  موتیف حفاظت   20این  با طول  تا    18شده 
ی یک تا هشت،  ها موتیف اسید آمینه شناسایی شد.    50

توالی    95  مه ه در    17تا    12ی  ها موتیف و    10موتیف  
در    11و    9ی  ها موتیف همچنین  پروتئینی شناسایی شد.  

،  93ترتیب در  به   20و    19،  18ی  ها موتیف توالی و    94
 (. 2والی شناسایی شدند )جدول  ت   36و    89

نشان  حفاظت نتایج  این  دهنده  بالای  شدگی 
باشد. موتیف شماره یک دارای یک توالی  ها می پروتئین 

به اسیدآمینه   36 -His-(X)4-His-(X)4صورت  ای 

His-(X)17-His-(X)18-His    است که نقش مهمی
لیت آنزیم داشته و دارای  در اتصال آهن و پایداری و فعا 

ا  حفاظت د سی شش  هیستدین  می آمینه  )شکل  شده  باشد 
2 (  )., 2018et al Shaban موتیف همچنین  های  (. 

به  پنج  و  دو  بخش شماره  دارای  به  ترتیب  اتصال  های 
که نقش    ( 2)شکل    باشند ال سوبسترا می اکسیژن و اتص 

فعالی  در  دارند  مهمی  لیپواکسیژناز  کاتالیتیکی  ت 
 (., 2012et al Padilla .) 

ساخ  و  تا مطالعه  اگزون  تعداد  شامل  ژنی  ر 
اینترونی می  فاز  تواند اطلاعات  اینترون و همچنین 

های هر  با ارزشی را در مورد مسیر تکاملی و ویژگی 
ژن  طول  مقایسه  دهد.  ارائه  ژنی  های  خانواده 

LOX   دهد که بلندترین  می در این چهار گیاه نشان
باشد  می   GmLOX30و    GmLOX27ها شامل  ژن 

به  دارند.    12و    11ترتیب  که  طول  باز  جفت  هزار 
های  ها وجود اینترون دلیل اصلی طول بلند این ژن 

آن  در  می بلند  ساختار ها  مطالعه  خانواده    باشد.  ژنی 
LOX   اینترون تعداد  داد  اگزون نشان  و طول  ها  ها 

گروه   دو  هر  مشابه    LOX-9و    LOX-13در 
ژن می  این  و  اینترون  باشد  هشت  دارای  عموماً  ها 

ژن   د. هستن    GmLOX28و    MtLOX8های  البته 
ژن  و  اینترون  شش  ،  GmLOX22های  دارای 

MtLOX13    وCaLOX3    اینترون نه  دارای 
)شک می  مطالعه 4و    3های  ل باشند  ژنی    (.  ساختار 
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گونه  LOXخانواده   سایر  نشان در  نیز  دهنده  ها 
است.  غنی  اینترون  نظر  از  ژنی  خانواده  این  بودن 

ایعنوان هب تعداد  ژن   رون نتمثال  پنبه    LOXهای  در 

شش  کلزا  در  نه،  تا  هفت   11تا  چهار  فلفل  در  تا  و 
et al Sarde ;2018 ,.شده است )هشت عدد گزارش 

., 2021et al., 2018; Kang et alShaban   .) 
 

 ها و مشخصات آن LOXشده در خانواده ژنی شده شناساییی حفاظتهاموتیف .2جدول 
 توالی دمین  طول  ی ان فراو  E-value شماره موتیف 

Motif 1 1.0e-4347 95 50 DSGYHQLVSHWLNTHAVVEPFIIATNRQLSVLHPIYKLLHPHYRDTMNIN 

Motif 2 3.0e-3805 95 50 WWPKMQTREDLIEICTIJIWIASALHAAVNFGQYPYGGYIPNRPTJSRRF 

Motif 3 3.8e-2501 95 33 LRLLIEDYPYAVDGLEIWDAIKTWVQEYVNFYY 

Motif 4 6.2e-2060 95 32 RIFFANKTYLPSETPAPLVKYREEELKNLRGD 

Motif 5 4.2e-1930 95 29 PPKVIKVDKSAWMTDEEFAREMJAGVNPV 

Motif 6 2.5e-1970 95 29 TKAYATRTILFLTDDGTLKPLAIELSLPH 

Motif 7 5.4e-1769 95 25 GTGERKEWDRIYDYDVYNDLGBPDK 

Motif 8 2.3e-1997 95 32 ALARQSLINAGGIIESTFLPGKYSMEMSSVAY 

Motif 9 4.5e-1957 94 29 KDWVFDDQALPADLIKRGMAVEDPSSPHG 

Motif 10 1.6e-1160 95 21 PASEGVEAWIWLLAKAYVVVN 

Motif 11 4.2e-1112 94 18 SSTYPYPRRGRTGRKPTK 

Motif 12 3.3e-1398 95 21 DSELQAWWKEIVEVGHGDLKB 

Motif 13 4.5e-978 95 18 FGIPGAFYIKNFHQKEFF 

Motif 14 7.2e-1528 95 31 WTSDAEILEAFKRFGKKLKEIEGKIDSRNND 

Motif 15 1.6e-2827 95 50 KGTPEYEELVKBPZKAYLKTITSKLQALIDLSVIEILSRHSSDEEYLGZR 

Motif 16 1.9e-1501 95 26 AIQEKKLFILDYHDALLPYLRRINAT 

Motif 17 8.5e-1803 95 36 YVPRDEAFGHLKSSDFLTYGJKSVSQNVJPSLESAL 

Motif 18 2.0e-1164 93 21 ESLRNRNGPVKMPYTLLYPSS 

Motif 19 2.9e-1590 89 29 IRLLQEFPPKSKLDPQIYGDQTSTITKEH 

Motif 20 1.6e-1149 36 50 DLNFTPPEFDSFDDVRSLYEGGIKLPTBILSKISPJPVFKEJFRTDGEQV 

 

 
 .  LOXشده در خانواده ژنی های کارکردی شناساییبرخی دمین. 2شکل 

 شده است. س اندازه آن مشخص ساشدگی هر اسید آمینه بر امیزان حفاظت 
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ها ها و اینتروندر نخود، لوبیا و یونجه یکساله. نواحی غیر کدکننده، اگزون  LOXاینترونی خانواده ژنی -. ساختار ژنی اگزون3شکل 

 اند. شدهترتیب با رنگ آبی، قرمز و سیاه نشان دادهبه 



 89 ... ( درLOX)  از ژنیاکسپویل یخانواده ژن یو مطالعه کارکرد  ییشناساعزیزی و زارع:  

 

 

 
ترتیب با رنگ آبی،  ها به ها و اینترونون سویا. نواحی غیر کدکننده، اگزر  د LOXاینترونی خانواده ژنی  -. ساختار ژنی اگزون4شکل 

 اند. شدهقرمز و سیاه نشان داده

 
تقسیم  دو  و  یک  صفر،  نوع،  سه  به  اینترون  فاز 

که  می   دو   بین   اینترون  یک  درج   به  ترتیببهشود 
  دوم  باز  بین  و   دون ک  دوم و  اول   باز  بین  متوالی،  کدون

همکاران،    ره اشا  کدون   یک  سوم   و و  )ون  دارد 
شده  (. توزیع فاز اینترون در طی تکامل، حفاظت2021

و ناهمگن بوده و بیشترین فراوانی و حفاظت شدگی  
دو  به و  یک  صفر،  فازهای  برای  شده مشاهده ترتیب 

ه و  )نگوئن  مطالعه  .  (2006کاران،  ماست  این  در 
دو   و  یک  صفر،  فازهای  فراوانی  که  شد  مشخص 

  توان می لذا  د.  باشمیدرصد    25و    38،  36ترتیب  به
شدگی   حفاظت  دارای  ژنی  خانواده  این  که  گفت 

تکامل   طی  در  ژنی  ساختار  نظر  از  ند.  باشمی بالایی 
اینترونی   فاز  که    LOXی  هاژن مطالعه  داد  نشان 

این   برای  غالب  است    10110022  هاژن الگوی 

از  4و    3های  )شکل  برخی  در  حال  این  با    ا هژن (. 
در    یی هاتفاوت  شد.  ،  GmLOX3ی  هاژن مشاهده 

GmLOX7  ،GmLOX26  ،CaLOX16  ،
MtLOX23  ،PvLOX14    وPvLOX13    الگوی فاز

ب ژن  باشمی   1011022صورت  ه اینترونی  چهار  د. 
GmLOX15  ،CaLOX11  ،MtLOX9    و
PvLOX21  است. همچنین ژن    1011002صورت  به

GmLOX22    الگوی ژن  110110022دارای   ،
GmLOX28  الگوی ژن  101102  دارای   ،
MtLOX13    الگوی ژن  101100221دارای   ،

MtLOX8    ژن  101100دارای الگوی ،PvLOX11  
الگوی   ژن    0110022دارای  دارای    CaLOX3و 

)شکل باشمی   101100221الگوی   (.  4و    3  هایند 
مشاهده  تفاوت  اینترون  وجود  فاز  و  تعداد  در  شده 



 ( 77-97)  1401بهار  وهفتم،ی س یاپیشماره سوم، پ  ازدهم،یسال  ، فناوری گیاهان زراعیمجله علمی زیست 90

 

از  ب بهتوانمی   LOXی  هاژن رخی  یا  د  حذف  دلیل 
احتمالاً  ستدهب و  بوده  تکامل  در طی  اینترون  آوردن 

برای   اختصاصی  کارکردی  نقش  یک  ایجاد  موجب 
از سوی دیگر  Liu et al., 2020است )شده   هاآن   .)

از   داد که بسیاری  دارای    LOXی  هاژننتایج نشان 
هست مشابه  اینترونی  فاز  و  ژنی  این  ساختار  بر  ند. 

این    توانمی اساس   که  ارکرد  ک  دارای  هاژنگفت 
 (.  2006et alPaterson ,.ند )باشمی مشابه 

 

شناسایی    in silicoمطالعه   و  پروموتری  ناحیه 

 LOXی هاژنثر ؤم  miRNAهای مولکول 

بیان ژن در سطوح مختلف تنظیم   در موجودات زنده 
آن می میان  در  رونویسی  شود که  در سطح  تنظیم  ها 

مهم   تنظیمی  مکانیسم  )باشمی یک   ,.Liu et alد 

م2014 عوامل  جمله  از  رونویسی،  ؤ (.  تنظیم  در  ثر 
پروموتری   ناحیه  هستند    ها ژن عناصر تنظیمی سیس 

تنظیم   در  رونویسی  عوامل  با  میانکنش  از طریق  که 
زیستی   هاژن بیان   فرآیندهای  به  پاسخ  مختلف    در 

 Lu etکنند )اساسی ایفا می   ش نظیر پاسخ به تنش نق 

al., 2018 پروم بخش  اساس  این  بر  ی  هاژن ر  وت(. 
LOX   یک یونجه  و  سویا  لوبیا،  و  نخود،  آنالیز  ساله 

به   پاسخ  تنظیمی سیس    هاهورمون و    هاتنش عناصر 
که   داد  نشان  نتایج  شد.  سیس    29شناسایی  نوع 

تعداد   به  در    1088المنت  این  عدد    ها ژن پروموتر 
به  (. عناصر تنظیمی سیس پاسخ  5وجود دارد )شکل  

پاس  هاهورمون  عناصر  ،  ABA  (ABREبه  خ  شامل 
ABRE3a  ،ABRE4  ،AT-ABRE  به پاسخ   ،)

(، پاسخ به  GARE ،P-box  ،TATC-boxجیبرلین )
(، پاسخ  SARE  ،TCA-elementسالیسیلیک اسید )

( اتیلن  )EREبه  اکسین  به  پاسخ   ،)TGA-box،  
TGA-element  ،AuxRR-core  و پاسخ همزمان )

و   جیبرلین  بیشترین  باشمی ABA  (CARE  )به  د. 
به  ع  تعداد  مربوط  هورمون  به  پاسخ  تنظیمی  نصر 

المنت   فراوانی    EREسیس  عناصر    172با  است. 
به   پاسخ  غیرزیستی  هاتنش تنظیمی  و  زیستی  ی 

 ( الیسیتور  به  پاسخ  ، AT-rich seqenceشامل 
WRE3  ،)( پاسخ به زخم و پاتوژنbox S  ،W box  ،

WUn-motif( خشکی  به  پاسخ   ،)DRE core  ،
DRE1  ،MBS  ،MYB  ،MYB recognition 

site  ،MYC( کادمیوم  به  پاسخ   ،)AP-1  به پاسخ   ،)
(  TC-rich repeats(، پاسخ به استرس )LTRسرما )

(.  5د )شکل باشمی anoxic (GC-motif )و پاسخ به 
عنا فراوانی  به  بیشترین  پاسخ  تنظیمی    ها تنش صر 

و    255ترتیب  است که به   MYCو    MYBمربوط به  
ی  هاژن در پروموتر    صرموتیف مربوط به این عنا  117

LOX   است.  شناسایی جاسمونیک  هاهورمون شده  ی 
اسید، سالیسیلیک اسید و اتیلن سه هورمون اصلی در  

به   زیستی  هاتنش پاسخ  سیس  باشمی ی  وجود  ند. 
پاسخالمنت زیستیهاتنش و    ها هورمون به    های    ی 

پاتو الیسیتورها،  زخم   هاژن نظیر  پروموتر  و  در  ها 
آن دنشان   LOXی  هاژن نقش  به  هنده  پاسخ  در  ها 

 Liu et al., 2020; Li etی زیستی است )هاتنش 

al., 2019  .)  همچنین وجود عناصر تنظیمی پاسخ به
این  زیست غیر ی  هاتنش  نقش  از  حاکی  در    هاژن ی 

این   به  بباشمی   هاتنش پاسخ  مثال عنوان ه د. 
بیان  مشخص که  است    LOXی  هاژن شده 

به  گوجه  پاسخ  در  و  هاش تنفرنگی  سرما  شوری،  ی 
 (.2019et al Upadhyay ,.شوند )می  خشکی القاء

مهم  مولکول از  پیام ترین  طیف  های  که  رسان 
پاسخ  از  به  وسیعی  گیاهی  تنظیم  تنش های  را  ها 

مولکول می  مربوط    miRNAهای  کند  که  هستند 
کلاس   غیر RNAبه  در    های  و  بوده  کدکننده 

رونویسی ژن  از  بیان پس  نقش تنظیم  در  د   ها  ارند. 
مولکول  غیر مولکول   miRNAهای  واقع    های 

طول   با  از    24تا    20کدکننده  و  بوده  نوکلئوتیدی 
رونوشت   برش  یا  و  ترجمه  از  ممانعت  طریق 

ایفا می ژن  را  نقش خود  ) های هدف   Singhکنند 

et al., 2021  این اهمیت  به  توجه  با   .)
آن مولکول  نقش  تنظیمی،  بیان  های  تنظیم  در  ها 

 مطالعه شد.    LOXی  ها ژن 
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نخود، لوبیا، سویا و یونجه یکساله. هر عنصر تنظیمی و جایگاه آن بر   LOXی هاژن شده در پروموتر عناصر تنظیمی شناسایی  . 5شکل 

 است. شدهروموتر با یک رنگ متمایز نمایش دادهروی پ

 
یک  یونجه  در  که  داد  نشان  تمامی  نتایج  ساله 

پس   LOXهای  ژن  تنظیم  رونویسی    تحت  از 
 هستند.   miRNAهای  وسیله مولکول ه ب 

میان   ژنیو  LOXی  هاژن از  یکساله،    نجه 
MtLOX14   مولکول از  را  تاثیرپذیری  های  بیشترین 

miRNA    نوع    11داشته وmiRNA  ثیر بر  أتوانایی ت
از   پس  تنظیم  همچنین  دارند.  را  ژن  این  بیان  روی 

  miRNAنوع   10ثر از أمت  MtLOX24 رونویسی ژن
و  ب و    MtLOX2  ،MtLOX3ی  هاژن وده 

MtLOX23   نوع    9ثیر  أتتحتmiRNA    .دارند قرا 
مولکول  -mtrو    mtr-miR5289aهای  همچنین 

miR5554a-5p  مولکول ؤم   miRNAهای  ثرترین 
رونویسی   از  پس  بیان  تنظیم    LOXی  هاژن در 

به  بوده و  پنج و هشت  یونجه یکساله  ترتیب بر روی 
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م طریق ؤ ژن  از  که  هستند  ژن،    ثر  رونوشت  برش 
سی  کنند. بر اساس بررنقش کارکردی خود را ایفا می 

ژن    LOXی  هاژن استثنا  به  که  مشخص شد  سویا 
GmLOX21    تحت هاژن سایر خانواده  این  ثیر  أتی 

ژن    miRNAهای  مولکول  چهار  دارند.  قرار 
GmLOX3  ،GmLOX8  ،GmLOX17    و

GmLOX24  تحت به و  10،  10ثیر  أتترتیب  نه   ،
نوع   تنظیم    miRNAولکول  مهشت  و  داشته  قرار 

کارکرد   تنظیم  در  مهمی  نقش  رونویسی  پس  بیان 
مهمآن  همچنین  دارد.  مولکول ها  های  ترین 

miRNA    ی  هاژنکهLOX  ثیر قرار  أتسویا را تحت
شامل  می -gma-miR5780b  ،gmaدهند 

miR5037    وgma-miR396  ترتیب بر است که به
ه و  شش  پنج،  رونویسی  از  پس  م فبیان  ژن  ثر  ؤت 

مولکول  ه کارکردی  مطالعه    gma-miR396ستند. 
از طریق میانکنش    miRNAاست که این  نشان داده 

مقاومت    GRFی  هاژن با   نیز  و  عملکرد  افزایش  در 
( دارد  نقش  خشکی  تنش  به   ,.Liu et alسویا 

داده  2017 پایگاه  کافی  اطلاعات  نبود  به  توجه  با   )
psRNAtarget    مورد مرب   miRNAدر  به  وای  ط 

ژن  لوبیا   فقط  که  داد  نشان    PvLOX1آنالیزهای 
مولکول  أمت دو  از  -pvuو    pvu-miR319cثر 

miR159a.1   داده باشمی نخود  برای  همچین  ای د. 
نشد.  سیس    عناصر  به   توجه  با  یافت  تنظیمی 

این  شناسایی  در  تاثیرپذیری    هاژن شده  همچنین  و 
مولکول   LOXی  هاژن   توان می   miRNAهای  از 

ی لیپواکسیژناز در  هاژن این نوع تنظیم بیان    گفت که
از   پس  و  رونویسی  سطح  در  مطالعه  مورد  گیاهان 

نشان  و  بوده  پیچیده  کارکردهای  رونویسی  دهنده 
این   متفاوت    هاژن مختلف  فرآیندهای  به  پاسخ  در 

 د.  باشمی زیستی 
 

به    LOX    یهاژنپاسخ   نسبت  ی هاتنش سویا 

 غیرزیستی 

بیان   در  وانتمی   هاژن الگوی  مهم  راهنمای  یک  د 

آن  کارکرد  انجام مورد  مطالعات  باشد.  نشان  ها  گرفته 
ها نقش اساسی در نمو و پاسخ به  LOXاست که  داده 

می   هاتنش  )ایفا  بر  Wang et al., 2019کنند   .)
به چهار گروه    GmLOXی  هاژن اساس الگوی بیان،  

)تقسیم می  ی  هاژن (. گروه یک شامل  6شکل  شوند 
GmLOX6  ،GmLOX15  ،GmLOX23  ،

GmLOX19    وGmLOX20  پاسخ  باشمی در  که  د 
در  هاتنش به   و  داشته  کمی  بیان  سرما  و  شوری  ی 

نشان   بالایی  بیان  گرما  و  خشکی  شرایط  در  مقابل 
این    توانمی دهند. در واقع با توجه به میزان بیان  می
 .  ( 6شکل را اختصاصی تنش گرمایی نامید )  هاژن

،  GmLOX1  ،GmLOX12ی  هاژن
GmLOX18  ،GmLOX27  ،GmLOX29  ،
GmLOX31  ،GmLOX3  ،GmLOX2    و
GmLOX28   پایین    هاتنش ها در تمامی  که بیان آن

در    هاژن این    اند. احتمالاًگروه دو را تشکیل داده  ،بوده
بیان  لذا نقش  شرایط زیستی و نموی متفاوتی  شده و 

به   پاسخ  در  مهمی  مورد  هاتنش کارکردی  مطالعه  ی 
دهد  می (. الگوی بیانی گروه سوم نشان 6ل ک شندارند )

این   به    هاژن که  پاسخ  در  متوسطی  بیان  عموماً 
این    هاتنش  ،  GmLOX8شامل    ها ژن دارند. 

GmLOX10  ،GmLOX17  ،GmLOX13  ،
GmLOX9  ،GmLOX30  ،GmLOX11    و

GmLOX32  بر  (6)شکل  د  باشمی چهارم  گروه   .
ی  هان ژترین گروه از  م د مهتوانمی اساس الگوی بیان  

GmLOX    این بیان  زیرا  باشد  شامل  در    ها ژن را 
که  هاتنش تمامی   بوده  بالا  مطالعه  مورد  د  توانمی ی 

این  نشان  مهم  نقش  به    هاژن دهنده  سویا  پاسخ  در 
باشد.   گرما  و  سرما  خشکی،  ی  هاژن شوری، 

GmLOX4  ،GmLOX21  ،GmLOX25  ،
GmLOX5  ،GmLOX22  ،GmLOX24  ،

GmLOX14  ،GmLOX16  ،GmLOX7   و  
GmLOX26  ( دارند  قرار  چهار  گروه  (.  6شکل  در 

بیانی   پروفایل  مطالعه    GmLOXی  هاژن همچنین 
در هر    LOX-13و    LOX-9ی  ها ژن مشخص کرد که  
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مثال گروه چهارم  عنوان ه چهار گروه بیانی حضور دارند، ب 
از   از    LOX-13شامل شش ژن  پنج ژن    LOX-9و 

به  باشمی پاسخ  در  گروه  دو  هر  لذا  نقش    هاتنش د. 
بیان   الگوی  دارند.  در    GmLOXی  هاژن کارکردی 

نشان  مطالعه  مورد  تنش  چهار  به  که  می پاسخ  دهد 
این   طی    هاژن بیان  سرما  هاتنش در  و  شوری  ی 

ی گرما  هاتنش مشابه است. چنین الگویی در پاسخ به  
می  مشاهده  نیز  نشان و خشکی  وجو شود که  د  دهنده 

اث تعدیل  در  مشابه  زیستی  منفی  رفرآیندهای  ات 
نتایج  باشمی   هاتنش  این  به  توجه  با  گفت    توان می د. 

بیان   الگوی  به    LOXی  هاژن که  پاسخ  در  سویا 
و  هاتنش  سرما  خشکی،  شوری،  شامل  غیرزیستی  ی 

نشان  هم گرما  وجود  حال  دهنده  عین  در  و  پوشانی 
از یک    هاژن ها بوده و این  الگوی بیان اختصاصی آن 

ی مختلف را هماهنگ  هاتنش یکسو توانایی پاسخ به  
سایر   دیگر    LOXی  هاژن با  سوی  از  و  داشته 

به یک  هاژن ند همانند  توانمی پاسخ  ی گروه یک در 
بیان   الگوی  مطالعه  کنند.  ایفا  اختصاصی  نقش  تنش 

خانواده  هاژن ارزن    LOXی  و  دهنده  نشان نیز  پنبه 
ی شوری و خشکی  هاتنش در پاسخ به   هاژن  القاء این 

دهد که مکانیسم کارکردی  میامر نشان   د. اینباشمی
LOX  به مختلف  گیاهان  سازگاری  و  پاسخ  در  ها 
)باشمی مشابه    هاتنش   ;Shaban et al., 2018د 

Zhang et al., 2021.)   
 

 
بیان   ی شوری، خشکی، سرما و گرما، نوار راهنما شدتهاتنشسویا در پاسخ به   LOXنقشه حرارتی الگوی بیانی خانواده ژنی  . 6شکل 

 د. باشمیدهد که از سبز برای بیان کم و قرمز برای بیان بالا میرا نشان  هاژن
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 گیری و پیشنهادات نتیجه

این مطالعه اعضای خانواده ژنی   در برخی    LOXدر 
ژن(، لوبیا    17از گیاهان خانواده بقولات شامل نخود ) 

(21  ( یکساله  یونجه  )  25ژن(،  سویا  و  ژن(    32ژن( 
ارزیابی    شناسایی مورد  کارکردی  و  تکاملی  نظر  از  و 

نشان  نتایج  گرفت.  بالای  قرار  شدگی  حفاظت  دهنده 
شده،  های حفاظت نی، دمیناز نظر ساختار ژ  هاژن این  

های  پروتئین های فیزیکوشیمیایی  فاز اینترون و ویژگی 
ب شده  نظر    از د.  باشمی   LOXی  هاژن وسیله  هکد 

گیاهان   همانند سایر  بقولات    LOXی  اهژن تکاملی 
تقسیم شدند که    LOX-9و    LOX-13به دو گروه  

تشکیل  اعضا  گروه  تعداد  بود.    LOX-9دهنده  بیشتر 
خانواده   این  که  داد  نشان  اینترون  و  اگزون  مطالعه 

بین شش  بوده و  اینترون  از  دارند.  غنی  اینترون  نه  تا 
با    هاهورمون و    هاتنش وجود عناصر تنظیمی پاسخ به  

متف نظیر  افراوانی  در    MYCو    ERE  ،MYBوت 
های  ثیر مولکول أو همچنین ت   LOXی  هاژن پروموتر  

miRNA    نظیرgma-miR396  ،mtr-miR5289a  

از    mtr-miR5554a-5pو   پس  بیان  تنظیم  بر 
این   بیان    ها ژن رونویسی  پیچیده  تنظیم  از  حاکی 

در سطح رونویسی و پس از رونویسی    LOXی  هاژن
کار تنوع  بر  و دلالت  آن کبوده  از سوی  ردی  دارد.  ها 

نشان داد که    GmLOXی  هاژن دیگر پروفایل بیانی  
به  هاژن این   پاسخ  خشکی،  هاتنش   در  شوری،  ی 

این   الگوی بیانی متفاوتی بوده و  سرما و گرما دارای 
با همکاری تعداد  توانمی پاسخ   یا  د اختصاصی بوده و 

از   مطالعه    LOXی  هاژن بیشتری  این  نتایج  باشد. 
در بقولات را   LOXما در مورد خانواده ژنی  تاطلاعا

و   داده  تاریخچتوانمی افزایش  زمینه  در  مطالعات  ه  د 
از    LOXی  هاژن تکاملی   استفاده  نیز  با  هاژن و  ی 

نظیر   اختصاصی  و  بالا  ،  GmLOX4بیان 
GmLOX21  ،GmLOX25  ،GmLOX5  ،
GmLOX22  ،GmLOX24  ،GmLOX14  ،
GmLOX16  ،GmLOX7    وGmLOX26    در تولید

به  گ مقاوم  گیاهان  تولید  هدف  با  تراریخته  یاهان 
 تسهیل نماید.  را  هاتنش 
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