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A B S T R A C T 
Catharanthus roseus is one of the most important medicinal plants that contains 
two antitumor substances, vinblastine and vincristine. It is important to identify 
the involved genes and their expression pattern and anti-tumor effect in different 
tissues of this plant. By using the expression data of RNA sequencing of different 
tissues, differential expression genes and their antitumor effects were investigated 
as in silico. The results showed that the total number of differentially expressed 
genes in the organs varied between 120 and 1238. The highest number of DEGs 
compared to the root was related to the leaf and the lowest number was related to 
the flower. Subsequently, 13 common genes between three different organs and 
22 common genes were observed between leaves versus flowers and leaves 
versus roots. Among them, 6 common genes were observed in all three tissues, 
and the annotation analysis showed that these genes are involved in the 
biosynthetic pathway of two important compounds, vinblastine and vincristine. 
The highest expression of these genes was related to leaves and the lowest was 
related to roots. Protein network analysis determined that a number of genes that 
showed the most interaction with other genes were related to the genes of the 
biocentric pathway of antitumor compounds. Docking and molecular dynamics 
analysis showed that vinblastine and vincristine, while having good interaction as 
inhibitors with phosphoglycoprotein (drug resistance protein in tumor cells), also 
have good stability in interaction with phosphoglycoprotein. Generally DAT,  
STR,  TDC, G10H,  D4H,  T16H2,  Tryptophandecar-boxylase and Strictosidine 
synthase genes that were in the biosynthesis pathway of vinblastine and 
vincristine had an effective role in different organs. The obtained results give new 
insights about the mechanism of treatment with natural products, which can be 
used to improve the patients. 
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 »مقاله پژوهشی«
  منظور  باه  Catharanthus roseus  اهیا گ  در(  RNA-Seq)   یانیا ب  یهااداده  زیآناال

  در( نیساا یکر نیو و  نیبلا اا  نیو)  ثرهؤم  مواد یدیا کل یهاژن  ییشااناا ااا
 با آنها ی اارنان ضااد اثرات  یبرر اا   و( گل و برگ شااه یر)   مخ لف یهااندام

 یمولکول کینامید و نگیداک زیآنال از ا  فاده

 
 2و 1یفرخ ناصر  1هنریدی ع  و فی  1*و 2دفریتوح  مسعود

 

 چکیده
ی  که حاوی دو مادهاست    ییدارو   اهانیگ  نیمهمتریکی از    (Catharanthus roseus)گیاه پروانش  
های درگیر و الگوی بیانی و اثرات ضدتوموری  است و شناسایی ژن   نی ستیکرنیو و  نیبلاستنیوضدتوموری  
های بیانی  از داده   با استفاده  های مختلف این گیاه حایز اهمیت است. است. در همین راستا،آنها در بافت

(RNA-seque)  RNA sequencing  مختلف  بافت بررسهای  ژن به  افتراقیی  بیان  با   های 
(Differential Expression Gene)    و اثرات ضدتوموری آنها بصورت این سیلکو پرداخته شد. نتایج

ب  یهاتعداد کل ژن نشان داد که   تعداد    نیشتریبود. ب  ریمتغ  1238تا    120  نبی  هادر اندام   ی افتراق  انیبا 
DEG  سه    نیژن مشترک ب  13  . در ادامه، آن متعلق به گل بود  نیبرگ و کمتر  مربوط به  نسبت به ریشه

 6که از بین آنها،  شدمشاهده  شه یبرگ در برابر گل و برگ در برابر ر نیژن مشترک ب 22اندام مختلف و 
  ب یدو ترک  یوسنتزیب  ریدر مس  هااین ژن  کهمستندسازی نشان داد    ژن مشترک در هر سه بافت بودند. آنالیز

آن مربوط    نیمربوط به برگ و کمتر  هااین ژن   ان یب  نیشتریب  . دارند  نقش  نیستیکرن یو و  نیبلاستنیمهم و
  ر یکنش را با سابرهمها که بیشترین  ی پروتئین مشخص کرد که تعدادی از ژن . آنالیز شبکه بود  شه یبه ر
های مسیر بیوسنتری ترکیبات ضد توموری بودند. آنالیز داکینگ و دینامیک دادند مربوط به ژن   نشان  هاژن

داد که وین نشان  و وینمولکولی  برهمبلاستین  اینکه  به کریستین ضمن  با کنش خوبی  بازدارنده    عنوان 
سلول در  دارویی  مقاومت  )پروتئین  در  فسفوگلیکوپروتئین  هم  خوبی  پایداری  از  دارند،  توموری(  های 

،  DAT  ،STR  ،TDC  ،G10Hهای  کنش با فسفوگلایکوپروتئین برخورار هستند. بطورکلی، ژنبرهم
D4H  ،T16H2  ،Tryptophandecar-boxylase    وStrictosidine synthase    مسیر در  که 

بدست آمده   جینتاهای مختلف داشتند.  بودند، نقش موثری در اندام   نی ستیکرن یو و  نیبلاستن یو  بیوسنتزی
افراد جهت بهبود    توانیکه م  دهد یمدرمان با محصولات طبیعی    سم یدر مورد مکان  یدیجدهای  بینش
 مورد استفاده قرار داد.  مبتلا

 
 ی فنآور  و   علوم  دانشکده   ی مولکول   و  ی سلول   گروه 1
 .ران یا  تهران،   ، ی بهشت  د ی شه   دانشگاه  ، ی ست ی ز 
مرکز مطالعات و همکاریهای علمی بین المللی وزارت  2

 .علوم تحقیقات و فناوری، تهران، ایران 

 

 نویسنده مسئول:
 مسعود توحیدفر 

 m_tohidfar@sbu.ac.irرایانامه:  

  

  های کلیدیواژه

  .نیستیکر نیو و نیبلاست نیو ژن،  ان یب پروانش،  اهیگ ک،یوانفورماتیب

 
 استناد به این مقاله:

 ی د یکل  یهاژن  ییشناسا  منظور  به(  Catharanthus roseus)  پروانش  اهیگ  در(  RNA-Seq)  یانیب  یهاداده  زیآنال(.  1402)  ناصری،  فرخ   ووسف  ، یهنر   یدیسع  مسعود، ،  دفر یتوح
 یفصلنامه علم  . یمولکول کینام ید و نگیداک زی آنال از استفاده  با آنها  یسرطان ضد اثرات  یبررس و( گل و  برگ شه، یر) مختلف یهااندام در( نیستیکر نیو و نیبلاست نیو) موثره  مواد
 . 1-11(, 44)13 ، ی زراع  اهانیگ یفناورستیز
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 مقدمه 
به شافا بخشای و اثرات  از گذشاتهشاناخت گیاهان دارویی انساان با 

برد و باه منظور پیشاااگیری و درماان  درماانی این گیااهاان پی 
هاا از آنهاا اساااتفااده کرد. در ایران نیز هزاران گوناه گیااهی  بیمااری

و در درمان   هساتنداثرات دارویی   که دارای  شاودکشات و کار  می
ها مورد اسااتفاده قرار میگیرند. اما با توجه به محدود بودن بیماری

زیساااتگااه طبیعی گیااهاان و پاایین بودن مواد موثره، اساااتفااده از 
. بر این اساااا  همراه اساااتهاایی محادودیات  باا  گیااهاان دارویی  

وری بیشااتر از گیاهان دارویی و افزایش تولید  محققین جهت بهره
اساااتفااده از فناآوری زیساااتی روی  هاای ثاانویاه از آنهاا باه متاابولیات
 (.  1395ی ا و همکاران سهند) اندآورده

( متعلق باه خاانواده  .Catharanthus roseus L)   پروانش 
بوده و   دارد   16خرزهره  گیااه   (. 2n=16)   کروموزوم  چناد    این 

  شاود. ی کشات م   کسااله ی در مناطق سارد به صاورت    اسات که سااله  
و طبی اسااات کاه    این گیااه یکی از مهمترین گیااهاان دارویی 

از   بیش  آلکااالودیااد   400دارای  ایناادول    از   نوع  ترپنودیااد  نوع 
آلکاالودیاد وین   . ( Verpoorte, 2004)   آلکاالودیاد اساااات  دو 

ها و  بلاساتین و وین کریساتین به خاطر اتصاال به میکروتوبول 
توقف تقسایم سالولی در طی متافاز میتوز، خاصایت ضاد توموری  

توجه زیادی قرار گرفته اساات  ( و مورد 1400داشااته )ساالطانی 
 (Heijden der Van, 2004  .) 

 

 یشینه پژوهش پ
بالا  وین بلاسااتین و وین کریسااتین  ارزش اقتصااادی دوماده  

بلاسااتین یک میلیون    قیمت هر کیلوگرم وین   اساات، بطوریکه  
 کیلوگرم و قیمت هر کیلوگرم وین   12دلار و تولید سااالانه آن  

ساااالانه آن یک کیلوگرم   میلیون دلار و تولید   5/ 3کریساااتین  
این در حال حاضار  ( Loyola-Vargas  et al,  2007)   اسات 
اساتخرا  آن   اساتخرا  از گیاه بدسات میآیند. از طریق    دو ماده 

میزان  بعلت غلظت کم این ترکیبات مقرون به صاارفه نیساات.  
سانتز این ترکیبات به قدری کم اسات که برای تولید یک گرم 

کیلوگرم برگ خشاک و برای تولید   500وین بلاساتین نزدیک 
تن برگ خشااک نیاز اساات    2یک گرم وین کریسااتین حدود  

هم بخااطر هزیناه  سااانتز    هاای از طرفی روش (.  1400)همتی  
های اوری از طریق فن   آنها افزایش مقدار    . بنابراین مناسب نیستند 

تواناد مورد توجاه هاای زیسااات فناآوری می نوین همچون روش 
 (. 1395قرار گیرد )سهندی،  

  ل ی از قب   ی سلول   ی ندها ی از فرا   ی ار ی در بس   ن ی کوپروتئ ی فسفوگل .  
ها  و ترشح هورمون   یی زدا ت ی سم   ، ی من ی ا   ی ها سلول   ز ی التهاب، تما 

دارد. کاهش کارا  ب   یی نقش  به    ی مار ی درمان و عود  متعاقب آن 
بوده    ن ی پروتئ   ن ی عملکرد ا   امد ی پ   ن ی تر مهم   یی مقاومت دارو علت  

ن موانع در درمان سرطان  ی تر از پر چالش   ی ک ی است و به عنوان  
تعداد    ا ی   ک ی   ی حاو   پروتئین ،  ها گلیکوپروتئین .  است مورد توجه  

اول   ی شتر ی ب  .  هستند (  کان ی )گل   ی تکرار   ر ی غ   ی د ی گوساکار ی واحد 
-ن ی کوپروتئ ی تومورها از گل   ر ی تخمدان و سا   ی تومورها   ن، ی همچن 
  ی من ی ا  ی ها پاسخ  ل ی تعد  ی مرتبط برا   کان ی گل   ی خاص و توال  ی ها 

  ن ی را که ا   ی تومور   ی ها سلول   ها ن ی کوپروتئ ی کنند. گل ی م   استفاده 
ب مولکول  را  م   ا ی   ان ی ها  م   کنند، ی ترشح  از حمله    سازند ی قادر  تا 
رشد    ت ی تقو   ی را برا   ی من ی ا  ستم ی فرار کنند و س   ی من ی ا  ی ها سلول 

     . ( 1386فاطمی وهمکاران  ) کنند   ک ی تومور تحر 
روش   یکی و  نیبلاست  نی)و  دهای آلکالود  شیافزا  یهااز   نیو 
دخ  یدیکل   یهاژن  ییشناسا  ،(نیستیکر ا  لیو  سنتز   نیدر 

و  نیبلاست  نی)و  دهایآلکالود افزانیستیکر  نیو  و  آنها    ان یب  ش ی( 
ا  .  است انجام  از  های  بررس  قیتحق  ن یهدف  ژن  بیانی  الگوی  ی 

ضدسرطانی   ترکیبات  بیوسنتزی  و  نیبلاست  نی)ومسیر   ن یو 
  نگ یبا استفاده از داکآنها  برهمکنش    در گیاه پروانش و  (نیستیکر

دارو  یها نیبا پروتئ  یمولکول  نیکوپروتئیفسفوگل  رینظ  ییمقاومت 
(P-Glycoproteinدر سلول سرطان )است  ی 

 

 روش شنا ی پژوهش 
نموناه از گیااه   3مربوط باه    RNA-Seqهاای  این مطاالعاه از دادهدر  

های مختلف ریشاه، گل و ها شاامل اندامپروانش اساتفاده شاد. نمونه
داده بود.  از  برگ   مربوطااه  ملی هااای  مرکز  اطلاعاااتی  بااانااک 

دریاافات شاااد.    GEO(، بخش  NCBI)بیوتکنولوژی   اطلاعاات
کنترل شااد.   FASTQCها با اسااتفاده از نرم افزار خوانش کیفیت
هاای باا هاای آدپتوری و  غیره و خوانشهاای دارای آلودگیخوانش

 ویرایش شدند.  Trimmomaticتوسط  30کیفیت کمتر از 
هاایی هاا باا دنوه اسااامبلی و فاایالردیفی خوانشساااهم هم

شاااااااده  حااااااشااااااایاااااه  GTFناااااویسااااااای 
(https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html#!info

?alias=Org_Lusitatissimum)    از و   HISATباا اساااتفااده 
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HTSeq-count  صورت گرفت  (Anders et al, 2015; Pertea 

et al., 2016) . 

 ها DEGآنالیز 

برای این منظور مااتریم بیاان ژن هر نموناه در مقاایساااه باا نموناه  
های با بیان متفاوت با  بعدی مورد بررسای قرار گرفت. شناسایی ژن

بر  یمبتن یمدل بر اساا   Rافزار   نرم  DESeq2اساتفاده از بساته 
های با مقادیر  انجام شاااد. در این آنالیز ژن یمنف  یادوجمله عیتوز

P<0.05  که با روشFDR .تصحیح شده بودند جداسازی شد 
 

 1آنالیز هس ی شنا ی
کارگیری ابزار آنلاین افتراقی با به با بیان  های  شاناسای ژن آنالیز هساتی 

agriGO2 3، باا اساااتفااده از روشSEA    بنادی انجاام شاااد و دساااتاه  
DEG  ها بر اساااا  ساااه پارامتر اجزای سااالولی، عملکرد مولکولی و

   . ( Tian et al., 2017 )  گرفت فرایندهای زیستی صورت 
 

  KEGGآنالیز غنی  ازی مسیر 
های با ساازی مسایر برای شاناساایی مسایرهایی که ژنتجزیه غنی

 4KEGGبیاان افتراقی در آنهاا درگیرناد باا اساااتفااده از پاایگااه داده  
  .(Kanehisa & Goto, 2000) انجام شد

 

  هاشبکه پروتئینی و هاب ژن

  Stringپروتئین، از پاایگااه    - هاای پروتئین کنش برای بررسااای برهم 
  Cytoscape افزار نرم ، هاب  ی ها ژن اسااتفاده شااد. برای شااناسااایی  

 بکاررفت.   MNCی  محاسبات   تم ی الگور براسا     Cytohubbaگزینه  
  

  (گاندی)لیس ی مولکول کوچک ز یآماده  از
بعدی آن  بلاساتین لازم اسات سااختار ساه برای اساتفاده از سااختار وین 

سااختار دو بعدی آن    Pubchemطراحی شاود زیرا تنها در پایگاه داده  
  و ی افزار »کِم با حوزه  مجموعه نرم   ن ی ا   ی تخصاصا   افزار م نر  موجود اسات. 

را    لیگاند سااختار    ی موجود در طراح   ی ها « اسات که تمام چالش   م ی آف 
 در نهایت ساختار لازم بدست آمد.   .کند ی برطرف م 
 

  )ر پ ور(  رندهیگ یآماده  از

برای بدسات آوردن سااختار رساهتورها )فسافوگلیکوپروتئین و لیوین( 
 استفاده شد. PDBپایگاه داده پروتئین  از

 
1.  GO Enrichment 

2. http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/ 

 

 افزار پایمولرمبرر ی  اخ ار پروتئین با ن

افزار بر اسااا  زبان برنامه نویساای پایتون اراده شااده و این نرم
افزار پایتون فرمان با اساتفاد از دساتور نوشاتن همانند نرم توانیم

ی بهینه برای دهایپهتانجام فعالیت را صااادر کرد. و برای ساااخت  
 ی ضدمیکروبی استفاده شده است. زهایآنال
 

 افزار کایمرانرم

 برای  بیوانفورماتیک و شیمی افزاری  نرم  بسته  یک کایمرا  افزار  نرم
 آنالیز و تحلیل و تجزیه  نمایش،  تعاملی،  سااازی شاابیه و  تجساام
 ها استفاده شده است.با آن مرتبط هایداده و مولکولی  ساختار
 

 افزار مادلرنرم

ها  به منظور هومولوژی مدلینگ اتوماتیک پروتئین مادلر افزاررم  از ن
یکی از نرم افزارهای جامع به منظور مادلر   . نرم افزاراسااتفاده شااد

های سااختار ساه بعدی پروتئین  ی مدلینگهمولوژی و یا مقایساه
 است.

 

 داکینگ مولکولی

ی آنلاین کااربردی در زمیناه داکیناگ مولکولی  سااارورهاایکی از  
(. این http://www.swissdock.chودیم داک اسات )سارور سا 

سارور با اساتفاده از گیرنده و مولکول کوچک زیساتی که در اختیار 
 پردازد.می هاآن کنشآن قرار داده شده به بررسی برهم

 

 یمولکول کینامی د  ی از هیشب

گاروماکام،   از  ماولاکاولای  دیانااامایااک  ماخاتصاااربارای  نااام   بااا 
(Groningen Machine for Chemical Simulations  )

یک بساته نرم افزاری تطبیق پذیر و متنوع    اساتفاده شاد. گرومکم
برای انجاام دیناامیاک مولکولی اسااات کاه از طریق حال معاادلات 

تشاکل از صدها تا  م حرکت نیوتنی امکان شابیه ساازی ساامانه هایی
 کند. میلیون ها ذره را فراهم می

 

3. Singular Enrichment Analysis 

4. https://www.genome.jp/kegg / 

http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/
http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/
http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/
https://www.genome.jp/kegg/
https://www.genome.jp/kegg/
https://www.genome.jp/kegg/
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 آنالیز مسیرهای  یگنالینگ

ها با اساتفاده از پایگاه داده  پم از مشاخص شادن ارتباط بین ژن
Enrichr  شاااادنااد مشاااخاص  سااایاگانااالایانااگ   مسااایارهااای 

(Subramanian, 2007.) 
 

 یاف ه های پژوهش 
دادة    گااهیپاامربوط باه    RNA-Seqهاای  برای آناالیزبیاانی، از داده

Gene Expression Omnibus (GEO) DataSets    با شااماره
این  اساتفاده شاد.  GPL22656پلت فرم  و    GSE57326شاناساه

 داده ها مربوط به بیان ژن در سه نمونه ریشه ، برگ و گل بود. 
  15تا    70  بین   که   حاصل شد  خوانش  210181314در مجموع  

متغ  ونیلمی نمونه  هر  میان    .بود  ریدر  این  ،  71060438از 
نمونه  مربوط به  میلیون خوانش بترتیب    61896432،  80879674

 (.1بود )جدولریشه، برگ و گل 
 

در گیاه  RNA-Seqهای اطلاعات کلی مربوط به داده. 1جدول 

 GSE57326پروانش مربوط به شناسه 

 )%(   بردارینرخ نقشه هاتعداد خوانش  نمونه 
 25/89 71060438 ریشه

 76/90 80879674 برگ
 89/94 61896432 گل 

 

 شیراپی  مرحله در  هادرصاد داده 8در مجموع به طور متوساط 
بود.   هامناسااب داده  اریبساا   تیفکی  دهندهکه نشااان ندحذف شااد

آن  نکمتری و برگ  نمونه به  مربوط هاتعداد کل خوانش  نیشااتریب
باا   هاایخوانش  در اداماه،  نموناه گال گزارش شاااده اسااات.  یبرا
 .(1شدند )جدول  فیدرصد با ژنوم همرد 55/91 نیانگیم

 

 (DEGsهای با بیان اف راقی )شنا ایی ژن

دار، آنالیز تفاوت بیان  هایی با بیان افتراقی معنیشناسایی ژنجهت 
 ماانناد  افتراقی  انیا ب  ژن بین باافات هاا صاااورت گرفات و پاارامترهاای

 ازlog2 fold change  (FC  )  ریو مقااد  p-values  ،FDR  ریمقااد
  با اساتفاده از بساته  شاده ترانساکریهتوم  شامارش  یهاداده  ماتریم
نتایج نشان داد که  محاسبه شدند.edgeR و    DESeq2 افزارینرم

تا  120ها نساابت بهم بین ها با بیان افتراقی در اندامتعداد کل ژن
اندام برگ نسابت  یها برا DEGتعداد   نیشاتریبمتغیر بود.   1238

نموناه گال در برابر ریشاااه بود متعلق باه   آن  نیو کمتر باه ریشاااه
  .(1)شکل 

اندام های  نیب  Vennنمودار برای بررسای ژن های مشاترک،  
ژن مشاترک  13نشاان داد که  جینتا(. 1 شاکل)  شاد مختلف رسام

بین برگ در برابر گل و ژن مشااترک   22و  بین سااه اندام مختلف  
ژن مشاترک بین گل  6  نی. همچنبرگ در برابر ریشاه  مشااهد شاد  
به  ها  ژن ریو ساا،  مشااهده شاددر برابر ریشاه و برگ در برابر گل  

 .پاسخ دادند نسبت به بافت   اختصاصی طور
، DATهای مشاااترک در هر ساااه بافت شاااامل از جمله ژن

STR  ،TDC  ،G10H  ،D4H  ،T16H2  ،Tryptophandecar-

boxylase    وStrictosidine synthase   بودند که آنالیز مساااتند
 نیوسااازی نشااان داد که در مساایر بیوساانتزی دو ترکیب مهم 

لی تغییرات بیان آنها فرق نقش دارند. و نیساتیکر نیو و نیبلاسات
داشاات بطوریکه که بیشااترین بیان آنها مربوط به برگ و کمترین 

 شهیمشترک مربوط به ر یهاژن  یکهدرحالآن مربوط به ریشه بود.  
تردوکم، سالول، ترانساهورت،  یندهایدر فرآ  اختصااصای طور  به

 انیب رییتغ  نگیگنالیسااا   رندهیگ  ینازهایو ک یهورمون  سااامیمتابول
 .نشان دادند
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 پروانش  اهیمختلف در گ یدر اندام ها اگرامیو نمودار ون د یافتراق انیبا ب یژن ها .1شکل 

 
 

 

 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 مش رک هاینژ (GO)  شنا ییهس 

در    ها این ژن  . شد  انجام مشترک    ی ها ژن  ی بر رو   شاناسای هساتی  ز ی آنال 
و    ی سالول  ی اجزا   ، ی ک ی ولوژ ی ب   ی ندها ی شاامل فرآ   GO ی ساه دساته اصال 

اصاطلاحات   بندی  دساته   در اینجا   . شادند  تقسایم   ی مولکول   ی کردها عمل 
GO  ژن   9،  حاالات   ن ی . در ا صاااورت گرفات   ی ک ی ولوژ ی ب   ی نادهاا ی از فرآ

و    ن ی بلاسات   ن ی و دو ترکیب مهم  متعلق به    ی ها هت ی کدکننده ترانساکر 
 ش ی افزا برگ  در   معنی داری   طور   که به  داشاات وجود  ن ی ساات ی کر   ن ی و 
علاوه بر این   نشاان دادند.   ان ی کاهش ب ریشاه    بلعکم در داشاتند و    ان ی ب 
مشااهده شاد که    رات یی تغ   ن ی بالاتر   های با   TF  برگ نسابت به ریشاه در  

  5. از  نقش داشاتند  ن ی سات ی کر   ن ی و و   ن ی بلاسات   ن ی و   در مسایر عملکردی 
  در  مشااترک   طور   که به   ی تصاااصاا ژن اخ   6مرتبط با    ی گروه عملکرد 

،  ها پاسااخ به تنش   ی ندها ی در فرآ   دار ی معن   طور   شاادند، به   ان ی ب  شااه ری 
 . بودند  پاسخگو 
مشترک شبکه برهمکنش   های ژن   ن بی  ارتباط   بهتر   فهم  منظور   به 
  ن ی . در ب ( 2)شااکل   رساام شااد   MNC  تم ی ر اسااا  الگور ب   پروتئینی 
،   DAT  ،STR ،TDC  ،G10H ،D4H  هاای ژن  هاای مختلف باافات 

T16H2   ژن . دادند   نشاان   ها ژن   ر ی ساا   با برهمکنش را   ن ی شاتر ی ب  STR  
  بالایی   درجه   با   بافتها مشترک پاسخ به    های ژن   ر ی با سا   که   ن بر ای   علاوه 

  داشاات و به در ریشااه    را   ان ی کاهش ب  ن ی شااتر ی ب   دهد، ی برهمکنش م 
 (.  2بافت بود )شکل  ر تاثی  تحت  شدت 
 

 
، ریشه های مشترک بافت های برگشبکه پروتئینی  بین ژن   .2 شکل

 و گل در  گیاه پروانش 

 
 پروانش  مشااترک یژنها یبرا KEGG  یرهایمساا بررساای  

هاای مرتبط باا بیوسااانتز نشاااان داد کاه در بین این مسااایرهاا ژن
که  نیسااتیکرنیو وبلاسااتین  های ثانویه و بیوساانتز وینمتابولیت

در پاساااخ به نوع اندام تغییرات  مختص این نوع گونه گیاه اسااات
 بیانی متفاوتی داشتند. 
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 آماده  ازی لیگاند 

های ثانویه از خواص متابولیت  way2drugبا اساااتفاده از سااارور 
 2کریسااتین در گیاه پروانش طبق جدول  بلاسااتین، وینجمله وین

مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت، نتایج نشاان داد که خواص ضاد 
، خواص ضااد میکروبی و مهار TP53ساارطانی، افزایش بیان ژن  

،  کریساتینبلاساتین، وینهای وینفسافوگلیکوپروتئین در متابولیت
 دولین، اولاندرین و نیرین به میزان بالایی وجود دارد. وین

 
های ثانویه در خواص ضد سرطانی و میکروبی  متابولیت  .2جدول 

 گیاه پروانش

 رسپتور  احتمال مهارکنندگی  ردیف 
1 0.989 TP53 expression enhancer 

2 0.975 Tubulin antagonist 

3 0.966 CYP3A4 substrate 

4 0.963 P-glycoprotein substrate 

5 0.960 Lactose synthase inhibitor 

6 0.952 CYP3A substrate 

7 0.947 Xenobiotic-transporting ATPase 

inhibitor 
8 0.938 Cytostatic 

9 0.936 P-glycoprotein inhibitor 

10 0.931 Antineoplastic alkaloid 

11 0.872 Antineoplastic 
12 0.850 Beta tubulin antagonist 

13 0.809 Antineoplastic (Cervical cancer) 

14 0.768 Anticarcinogenic 

15 0.707 Antimitotic 

 
کاه باا اساااتفااده از   way2drugبر اساااا  اطلاعاات سااارور  

میالگوریتم فعااالیاات  مصااانوعی  هوش  متااابولیاات هااای   کنااد 

 توانایی مهار 0.963با احتمال   2بلاسااتین پروانش طبق جدولوین
 نیکوپروتئیفسافوگل کار،  برای ادامهکه  را دارد.  نیکوپروتئیفسافوگل

 هدف انتخاب شد. نیبه عنوان پروتئ
 

 آماده  ازی ر پ ور فسفوگلیکوپروتئین

 pdb idتدا ساااختار فساافوگلیکوپروتئین با شااماره دسااترساای )اب

3G5U  ،از پایگاه داده پروتئین دریافت شاد. پم از آنالیز سااختار )
مشاخص شادکه این پروتئین حاوی آمینواسایدهای هرز در جایگاه 
فعال خود اسات برای رفع این مشاکل ابتدا سااختار توساط نرم افزار 

آمینواسایدهای هرز پرداخته شاد. مادلر و ساودیم مادل به رفع این 
آنالیز نمودار راماچاندران پلات    uclaسااهم با اسااتفاده از ساارور  

صورت گرفت و نرم افزار و سرور با یک دیگر مقایسه شدند )شکل  
(. نتایج نشااان داد که ساارور سااودیم مادل بر اسااا  هوش  3

مصااانوعی و الگوریتم آلفاافولاد تواناایی بهتری برای رفع مشاااکال  
 سیدهای هرز را دارند.آمینوا

 داکینگ مولکولی

ها، داکینگ مولکولی  پم از آماده ساازی سااختار رساهتورها و لیگاند
بر روی سااختار  فسافوگلیکوپروتئین صاورت گرفت. با اساتفاده از 

ها انجام شااد. کاهش  نرم افزار اتوداک وینا ابتدا فراخوانی رسااهتور
ف پذیر با نرم افزار سااطح انرژی ساااختارها و فرآیند داکینگ انعطا

های  کایمرا صاااورت گرفت. نتاایج نشاااان داد که از بین متاابولیت
هاای ثاانویاه گیااه پروانش باه خوبی تواناایی غرباال شاااده، متاابولیات

رساااهاتاور  برهم بااا  را  بیان   نیا کوپروتئا یا فسااافاوگلا کناش  از  دارنااد. 
کریساااتین بهترین  بلاساااتین و وینهاای پروانش، وینمتاابولیات
 (.4 و 3کنش را نشان دادند )جدول برهم
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 پروتئین فسفوگلیگوپروتئین نمودار راماچاندران پلات .  3شکل 

 

 نیکوپروتئیفسفوگلنتایج داگینگ متابولیت وین بلاستین با رسهتور  .3جدول 

 
 نیکوپروتئ یفسفوگلکریستین با رسهتور نتایج داگینگ متابولیت وین .4جدول 

 
 



 

 

 یمولکول  کینامی د  ی ازهیشب

باا   نیکوپروتئیفعاال فسااافوگل  گااهیدر جاا  گاانادیثاابات بودن ل  زانیم
 جی. نتا(4می شااود )شااکل مشااخص   RMSDاسااتفاده از نمودار 

RMSD  در برهم  یخوب  یداریا از پاا  نیبلاساااتنیثاابات کرد کاه و 
 برخوردار است.  نیکوپروتئیهمکنش با فسفوگل

 

 آنالیز شبکه ژنی 

از آنکاه مشاااخص شااااد کاه وین  مهاار  پم  تواناایی  بلاساااتین 
( که  5نشاان داد )شاکل فسافوگلیکوپروتئین را دارد، آنالیز شابکه ژنی  

  TP53و کاهش بیان    MDM2ارتباط هم بیانی بین افزایش بیان ژن  
بلاساتین  ( مشاخص شاد که وین 2وجود دارد. همانگونه که در جدول ) 

را دارد از نظر تئوری بیاان ژن و آناالیز  TP53تواناایی افزایش بیاان ژن  
  TP53هاا، فسااافوگلیکوپروتئین منجرباه سااارکوب ژن  بیاانی ژن هم 
شااود. نکته قابل توجه این اساات که در زمانی که مقاومت دارویی  می 

کند  شااود و فرد بیمار داروی وین بلاسااتین را مصاارف می ایجاد می 
دهاد رخ می  TP53علاوه بر مهاار فسااافوگلیکوپروتئین، افزایش بیاان  

های بنابر این این متابولیت ارزشامند به صاورت هدفمند سارکوب ژن 
هاای  دهاد و منجرباه افزایش بیاان ژن مقااومات دارویی را انجاام می 

 اند. شود که توسط فسفوگلیکوپروتئین محدود شده می 
 

 آنالیز مسیرهای  یگنالینگ

یکوپروتئین ژن هاب که از آنالیز شبکه ژنی فسفوگل  20با استفاده از  
کند  ها ثابت میبدساات آمد، آنالیز مساایرهای ساایگنالینگ این ژن
های سارکوب  زمانی که فسافوگلیکوپروتئین در ایجاد شابکه با ژن

(. مسیرهای 6شود)شکلهای جدی میدچار آسیب DNAگر است 
رخ دهاد کاه باا  MDR1متفااوتی ممکن اسااات در زماان بیاان ژن  

  ها امکان پذیر است. شناسایی آن Enrichrاستفاده از پایگاه داده 

 

 
 RMSDنمودار آنالیز  . 4شکل 
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 های هاباثرات متقابل بین ژن  شناسایی  منظور به  سایتواسکب از  استفاده با  ژنی شبکه  آنالیز .5 شکل

 
 

 

 
 ژن هاب حاصل از آنالیز شبکه ژنی   20برای   آنالیز مسیرهای سیگنالینگ .6شکل 

 

 ن یجه گیری و پیشنهادها 
بیاانی در انادام هاای مختلف در گیااه  در تحقیق حااضااار، الگوی 

های درگیر در مساایر بیوساانتزی وین پروانش و شااناساااساای ژن
 RNA-Seqهای کریسااتین و وین بلاسااتین با اسااتفاده از داده

هاای باا بیاان افتراقی در ژنمطاالعاه تعاداد    نیدر ا  شاااد.بررسااای  
اما در مجموع متفااوت بود،   های مختلف برگ، گل و ریشاااه  اندام
اندام برگ در برابر ریشاه بیشاترین   در های با بیان افتراقیژنتعداد 
نساابت به  برگدر   یساالولفعل و انفعالات  دهدیکه نشااان م  بود
ها در گیاه پروانش . زیرا بیشاترین وتعداد متابولیتتاسا   ترفعالریشاه 

  13و  6 مطالعه حاضاردر (.  1379در برگ تولید می شاود )ساجادی  

برگ در برابر گل با گل در برابر ریشاه  یبرا بیژن مشاترک به ترت
و برگ در برابر ریشه   برای برگ در برابر گل با گل در برابر ریشه  و

  ی سااتیز  یندهایفرآ  ن داد کهنشااا GO نتایج آنالیز  .بدساات آمد
ی  ساالول  یندهایو فرآ یکیمتابول  یندهای، فرآپروانش  یاختصاااصاا 

 که داشاتند را هاتعداد ژن  نیشاتریب مرتبط با متابولیت های ثانویه  
 .سلول است یکیفعال متابول  تیاز وضع  حاکی

های بیشااترین تغییر بیان ژن در هر سااه هسااته مشااترک ژن 
های دخیل در مسایر بیوسانتزی وین  پاساخگو به اندام،  مربوط به ژن 

کریساتین و وین بلاساتین مشااهده شاد که بیشاترین آن مربوط به ژن  
STR   ترتیب بیشاااترین و کمترین  بود. بطوریکه در برگ و ریشاااه به
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پروتئین  - شابکه برهمکنش پروتئین   بیان را نشاان داد. نتایج مربوط به 
،   DAT  ،STR ،TDC    ،G10H  ،D4H  هاای ژن نشاااان داد کاه  

T16H2   دارد که نقش مهمی را    ها ژن   ر ی برهمکنش را با ساا   ن ی شاتر ی ب
 Salamiکنند ) ایفا می  ن ی ست ی نکر ی و و   ن ی نبلاست ی و در مسیر بیوسنتزی  

et al., 2020 نتایج مربوط به آنالیز .) KEGG  مشاترک   ی ها ژن   ی برا  
های مرتبط با بیوسنتز سه مقایسه نشان داد که در بین این مسیرها ژن 

های ثانویه نقش مهمی دارند. در بافت برگ مسایرهای دیگر  متابولیت 
دهد که  داری نشااان دادند. این حالت نشااان می هم تغییر بیان معنی 
طور ها در برگ فعال هساتند. در حالیکه در ریشاه به بیشاترین متابولیت 

 های ثانویه کمتری تغییر کردند تر مساایرهای متابولیت ختصاااصاای ا 
 (Liu et al., 2022 ) .   

در مسایر ترپنودید ایندول  نیساتینکریو و  نینبلاساتیو  دو ماده
شااوند. فراهم نبودن آلکالودیدی به میزان کم در گیاه ساااخته می

های  ساانتز آن بروش شاایمیایی باع  شااد تا اسااتفاده از روش 
های ثانویه از اهمیت  فنآوری در راسااتای افزایش متابولیتزیساات

رساد  نظر میهای رشاد بهبسازایی برخوردار شاود. برخی از محرک
افزایش این ترکیباات را داشاااتاه بااشاااناد. یکی از این تواناایی  
را   گیاه  یسایساتم دفاعهای رشاد اساید ساالیسایلیک اسات که محرک
بهبود عملکرد و افزایش   کاه در نهاایات بااعا     کنادمی  تحریاک
 شود.یوین بلاستین و وین کریستین م  یآلکالودیدها  یکل  یمحتوا
(Guo et al., 20141400 ،یسلطان ؛.) 

نی کاه در هر ساااه باافات تغییرات بیاانی داشاااتناد، ژ  9از بین  
ترتیب بیشاترین و کمترین بیان آنها مربوط به برگ و ریشاه بود. به
ژن در مسایر بیوسانتزی وین بلاساتین  9ها نشاان داد که این  آنالیز

و وین کریساتین نقش دارند. با توجه به اینکه بیشاترین میزان این 
یشترین تغییرات بیانی را در ترکیبات در برگ است به همبن دلیل ب
، علاوه بر اینکه، بالاترین STRبرگ نشان دادند. در این میان ژن  

، به شادت نشاان دادپاساخ به بافتها  های برهمکنش را به بقیه ژن
تنطیم بیان   یاسااترات  قیانتخاب دقبنابراین  .  بافت بود  ریتحت تاث
ماخاتالافبااافااتدر    ژن در  مای  هااای  ماهامای  ناقاش  افازایاش تاوانااد 

های ثانویه همچون وینکریساتین و وین بلاساتین داشاته متابولیت
 (. Soltani et al., 2021) باشد

عملکرد ژن باه عنوان کاانادیاد برای بهبود   تعادادی ،  در این تحقیق 
تواند برای برنامه  وین کریسااتین و وین بلاسااتین معرفی شااد که می 
 یرد.  های اصلاحی و مهندسی ژنتیک مورد استفاده قرار گ 

 ی ضاااد سااارطاان اثر پاذیری خواص    در اداماه باه منظور بررسااای 
و   گیاه پروانش )وین بلاسااتین و وین کریسااتین(   ه ی ثانو   ی ها ت ی متابول 

مهاار    یی تواناا  در  دارو آنهاا  -P)   ن ی کوپروتئ ی فسااافوگل   یی مقااومات 

Glycoprotein  ) ی انجاام شاااد. مولکول   ک یا ناام ی و د   ناگ ی داک   آناالیز 
 کو ی توانناد فسااافوگل ی م   این دو مااده    ثاابات کرد کاه   ناگ ی مطاالعاه داک 

  ن، ی بلاست ن ی و   ه ی ثانو   ت ی متابول   دو   نکه ی با توجه به ا   . را مهار کنند   ن ی پروتئ 
متصال شادند   ن ی کوپروتئ ی با رساهتور فسافوگل  ی به خوب   ن ی سات ی کر ن ی و 

  ب ی ساه ترک   ن ی با ا   یی دارو   ون ی که اگر فرمولاسا  سات ی هنوز مشاخص ن 
بخصاوص در   م ی بدخ   ی ممکن اسات مقاومت تومرها   ا ی شاود آ   ی طراح 

که با    ن ی پروتئ  کو ی فسافوگل   ن ی پروتئ   ا ی   و  ؟ بشاکند  ی درمان   ی م ی بخش شا 
  ی از مهاجرت تومرها   ا ی داده اساات آ  ی قو  نترکشاان ی ا   ن ی بلاساات ن ی و 

 ناد ی در مجموع فرآ   می شاااود؟  ی ر ی بخش هاا جلوگ  ر ی تخمادان باه ساااا 
ساوالات که در    ن ی پاساخ به ا  ی اسات برا   ای اولیه گام    ی مولکول   نگ ی داک 
 کرد.  خواهد پ وهشاگران را به سامت خود جذب ، موارد   ن ی قطعا ا   نده ی آ 
  ، GROMACS2022افزار  نرم با اسااتفاده از    دینامیک مولکولی  ج ی نتا 
باا    را و وین کریساااتین    ن ی بلاسااات ن ی و کمهلکم  و عملکرد    ی دار یا پاا 

  رات یی کمتر و تغ   RMSDاین کمهلکم،    نشااان داده اساات. پذیرنده 
با    ن ی بلاساات ن ی ثبات کمهلکم و که تایید کننده ،  داشاات   ی تر متعادل 

   بود.   فسفوگلایگوپروتئین 
تکنیاک داکیناگ برای یاافتن ترکیاب صاااحیح لیگااناد  در مجموع،  

  موارد دیگری هم ( و گیرنده طراحی شااده اساات و اکنون برای د ی )پهت 
مورد اسااتفاده قرار گرفته اساات. فرآیند اتصااال یک مولکول کوچک 

چنادین عاامال  ، ( باه پروتئینی هادف )پااتوژن( آن سااااده نیسااات د یا )پهت 
های ساریع و ارزان داکینگ را  . پروتکل رد گذا برتعامل بین آنها تاثیر می 

برای پیش    ی مولکول   ک یا ناام ی هاای دقیق هماانناد د توان باا تکنیاک می 
ترکیاب کرد. - بینی قاابال اعتماادتر کمهلکم هاای پروتئین  لیگااناد 

بناابراین، ترکیبی از دوتکنیاک در یک پروتکال که در آن داکیناگ برای 
هاای بزرگ و دیناامیاک مولکولی برای غرباالگری ساااریع کتاابخااناه 

 ی برا  ی خوب   ی راهگشااا   تواند ی م   می شااود  ه اسااتفاد   ی دار ی بررساای پا 
 ج ی با توجه به اطلاعات بدست آمده نتا .  هدف باشاد   ی ها د ی پهت   یی شاناساا 
دارو   هاای پزوتئین کنش  برهم   ی باه خوب  مقااومات  و    یی هم خاانواده 
بر   ه ی ثانو   های متابولیت  ر ی تاث  ند ی فرآ   ن ی . ا نشااان داد را   پذیرنده   ن ی همچن 
که مورد توجه محققان حوزه  مدتی اساات   یی را که مقاومت دارو  ی رو 
. باا توجاه باه  نشاااان داده اسااات را    دارو قرار گرفتاه اسااات   ی طراح 
توجاه باه    ی و هوش مصااانوع   ک یا وانفورماات ی ب   ر ی اخ   ی هاا شااارفات ی پ 

در این   ی اد ی ز   های پیشرفت  ی مجاز  ی گر و غربال   یی دارو   ون ی فرمولاس 
شاادن علم   ر ی با توجه به فراگ   ز ی ن   نده ی و آ حوزه حاصاال شااده اساات  

حوزه   نهایت افتد و در  ی اتفاق م   ز ی ن ها  الگوریتم  شرفت ی پ   ، ک ی وانفورمات ی ب 
   تر خواهد شد. روز به روز گسترده   ک ی وانفورمات ی ب 
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  پا گزاری  
این پروژه باا حماایات ماالی مرکز مطاالعاات و همکااریهاای علمی  

 المللی وزارت علوم تحقیقاتو فنآوری انجام شده است.  بین
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A B S T R A C T 
The MYB transcription factor superfamily has a fundamental role in plant growth 
and development, activation of stress-responsive genes, and in some cases 
biosynthesis of key metabolites.  The availability of potato, Arabidopsis 
(dicotyledonous), maize and barley (monocotyledonous) genome sequences 
provided the opportunity to identify 121, 139, 190 and 144 non-redundant MYB 
genes in these linages, respectively. In the study of the evolutionary characteristics 
of MYB conserved domains in two monocotyledonous plants, corn and barley, 
they were remarkably similar to each other in terms of alignment and order of 
placement. This characteristic was also true in relation to two dicotyledonous 
plants, potato and Arabidopsis, but the difference between MYB conserved 
domains in monocots and dicots was significant.  In other words, it seems that 
despite the similarity of MYB genes in monocots and dicots, this gene family in 
the evolution in monocots and dicots have derived from each other. The 2R-MYB 
members were the most common subgroup of the MYB family in monocots and 
dicots and only one member of the 4R-MYB subfamily was observed in maize. In 
all four plants, the main reason for the functional differentiation of genes in this 
gene family was segmental duplication that has led to positive and purifying 
evolutionary selection. MYB gene family was located on all chromosomes of 
potato, Arabidopsis, maize and barley with non-uniform distribution. The 
expression pattern of AT1G57560, AT2G47190, AT3G23250 and AT1G56650 
genes changed in more than one test of abiotic stress and hormonal response. 
Also, the expression pattern of AT1G74080, AT4G12350, AT4G22680, 
AT2G47190, AT1G48000, AT2G39880, AT5G40330 and AT5G16600 genes 
changed in more than one biotic stress test. On the other hand, the expression 
pattern of the AT2G47190 gene showed increased expression in several biotic and 
abiotic stresses.  The presence of diverse and numerous regulatory Cis elements in 
response to stresses and hormones in the promoter region of MYB genes and the 
investigation of the expression profiles of this gene family in biotic and abiotic 
stresses in Arabidopsis indicates the functional diversity of the genes of this 
superfamily. In silico investigation of MYB gene superfamily in monocots and 
dicots provides a framework for comparative, evolutionary and functional studies 
of the members of this important gene superfamily. 
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 ا ه ای دولپه   و   ها ای لپه تک   ژنوم   گستره   در   MYB  ی ژن  خانواده   ی ک ی وانفورمات ی ب   ز ی آنال 

 
 2انیبهنام یمهد، 1عنبران ینظام وشیپر، *1دژستان سارا

 

 چکیده
دهنده به تنش و در مواردی  های پاسخسازی ژندر رشد و نمو گیاه، فعال  MYBابرخانواده عامل رونویسی  

متابولی توالی ت بیوسنتز  بودن  دسترس  در  دارند.  اساس  نقشی  کلیدی  سیبهای  ژنومی  زمینی،  های 
به  تا  کرد  فراهم  را  فرصت  این  جو  و  ذرت    MYBژن    144و    190،  139،  121ترتیب  آرابیدوپسیس، 

دامنه تکاملی،  بررسی خصوصیات  در  شود.  شناسایی  گیاهان  این  ژنوم  در  حفاظتغیرتکراری  ی شدههای 
MYB  گیاه دو  با  لپهتک   در  چشمگیری  شباهت  گرفتن،  قرار  ترتیب  و  همردیفی  نظر  از  جو  و  ذرت  ای 

زمینی و آرابیدوپسیس نیز صادق بود ولی  ای سیب لپهیکدیگر داشتند. این خصوصیت در رابطه با دو گیاه دو
دامنه  حفاظتتفاوت  تک   MYBی  شده های  دولپهایلپهدر  و  قابلها  اعضای  ای  بود.    2R-MYBتوجه 

ای بودند و فقط یک عضو از زیرخانواده  ای و دولپهلپهدر گیاهان تک MYBی ترین زیرگروه از خانوادهجایر
4R-MYB  این خانوادهد. در هر چهار گیاه دلیل اصلی تمایز عملکردی ژندر ذرت مشاهده ش ی  ها در 

 یده است. خانواده بود که منجر به گزینش تکاملی مثبت و منفی گردی  segmental duplicationژنی  
زمینی، آرابیدوپسیس، ذرت و جو با پراکنش غیریکنواخت قرار  های سیب روی تمامی کروموزوم   MYBژنی  
تنشگرفته به  پاسخ  متعدد  و  متنوع  همسو  تنظیمی  عناصر  وجود  هورموناند.  و  ناحیهها  در  راهها  انداز ی 
پروفایل  MYBهای  ژن بررسی  ژنیو  خانواده  این  بیانی  تنش  های  در در  غیرزیستی  و  زیستی  های 

تنوع کارکردی ژن بر  بیوانفورماتیکیآرابیدوپسیس دلالت  بررسی  دارد.  ابرخانواده  این  ابرخانواده ژنی    های 
MYB  ای، تکاملی و عملکردی اعضای این  ها چارچوبی برای مطالعات مقایسهایها و دولپهایلپهدر تک
 . کندی ژنی مهم فراهم میابرخانواده 
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 مقدمه 
طور همواجه است که ب  یبا چالش بزرگ  یی جهانغذا  تیمروزه امنا

ان هوووا نشوو آب و    دیشد  راتییو تغ  تیجمع  عیسر  شیافزا  بامداوم  
و  یعموودتاب بووه بشووش کشوواورز ییغذا تیامن  نیا  داده شده است.

ی وربهووره. دارد ارتبووا  ت کشوواورزیمحصووولا  دیوو تول ژهیوبووه
مواجه است کووه ممکوون اسووت در   یمشتلف  یهابا تنش  کشاورزی
 یهووادرصد و در مووورد تنش  70تا    50  یستیرزیغ  یهامورد تنش

(. Tiwari et al., 2020) کند جادیا تلفاتدرصد  60تا  40یستیز
 ،لیسوو   ،یخشووک  ،یشووورمل  شووا  یسووتیرزیغ  یهاتنش  نیترجیرا

هووا، یکووه باکتر  ی، در حووالهسووتند  های شوودید دمووا و غیوورهتنش
 شوورفتیپباشووند.  می  یدیکل  یستیز  یهاها تنشها و قارچروس یو

 یبووه توسووعه فنوواور  منجوور  یمولکووول  یشناسوو ستیو ز  کیدر ژنت
توانسووتند   شناسانگیاه  جه،یاست. در نته  توان بالا شد  با  یابییتوال
 ییرا شناسووا  توجووهمرتبط بووا صووفات مورد  یکیطق ژنتها و مناژن

 یبوورا  تیبا موفق  یکیها و اطلاعات ژنتژن  نیها، اسال  یکنند. ط
 یستیز یهاتنشایجاد مقاومت به نظر عملکرد،   زبهبود محصول ا

 .است مورد استفاده قرار گرفته یستیرزیو غ
 بوورایدر سووطوم مشتلوو   را    یادهیچیپ  یهاسمیمکان  اهانیگ
 .انوودایجوواد کووردهنووامطلوب    طیبا شوورا  یسازگار  وتحمل    شیافزا
فعووال کووردن   یهووا بووراپیووامو انتقووال    توونش  یهانشانه  ییشناسا
 یهووا، گامتوونشموورتبط بووا    یهوواژن  میسازگار و تنظوو   یهاپاسخ
 ,.Matsui et al) باشوودمی یاهیگ هایتحمل تنشبرای  یدیکل

 یسوو یعموودتاب در سووطن رونو تنشمرتبط با    یهاژن  یالقا.  (2008
خاص   یهاژن  یو مکان  یزمان  انیب  یو اصلام الگوها  دهدیرخ م

ت اسوو   اهیوو گدر  از پاسووخ بووه توونش    یبشووش مهموو   تنشمرتبط با  
(Rushton & Somssich, 1998) . 

گسترد طی   رونویسی  مکانیسم ه عوامل  از  را ای  دفاعی  های 
برابر تنش  کنند. های زیستی و غیرزیستی فعال میدر گیاهان در 
خانواده اعضای  برای شناسایی  موثر  گامی  رونویسی  عوامل  های 

غیرزیستی های زیستی و  های دخیل در پاسخ به تنششناخت ژن
توان به اصلام و  ها میر آن باشد و البته با شناخت هر چه بیشتمی
تنشمقاوم برابر  در  زراعی  گیاهان  نمودسازی  موثری  کمک   ها 
(Century et al., 2008)  .هایی هستند ئینعوامل رونویسی پروت

کنند.  اندازها را شناسایی می در راه  DNAهای اختصاصی  که توالی 
های تنظیمی فاقد نواحی  نام پروتئینهایی به  هر چند که پروتئین

به   با عوامل رونویسی    DNAاتصال  دارند که مستقیماب  نیز وجود 
به  متصل کمپلکس  DNAشونده  و  داشته  های برهمکنش 

عنوان عوامل رونویسی ها نیز به  ندهند و آرونویسی را تشکیل می
-Bروی  شوند. برای مثال عوامل رونویسی انگشت بندی میطبقه

BOX  خانواده ،AUX/IAA    و خانواده پروتئینیJAZ  نوع    از این
 . (Gangappa & Botto, 2014) ها هستندپروتئین

 

 پیشینه پژوهش 
های پروتئینی  ترین گروه از متنوع   MYBخانواده عوامل رونویسی  

شوند که در تنظیم رونویسی  محسوب می   DNAشونده بهمتصل
دارندژن دخالت  گیاهی    . (Jin & Martin, 1999)  های 
براMYB)  لوبلاستوزیم  یهانیپروتئ ونیاول  ی(  در   روسیبار 
 Klempnauer et)  شدند  یی( شناساAMVپرندگان )  لوبلاستوزیم

al., 1982)خانواده پروتئینی .  MYB  شده  افتی  اهانیدر همه گ 

عوامل (Lipsick, 1996)  است  کی  یحاو  MYB  یسیرونو  . 

DBD  به  حفاظت اتصال  )دامنه  ب  هستند(  DNAشده  طور ه که 

تشک  4تا    1از    یکل ناقص    R  هاتکراراین  که    نداشده   لیتکرار 
هر  .  (Dubos et al., 2010; Lipsick, 1996)  دنشوی م  دهینام

که سه   باشدخود می  در طول  نهیآمید  اس  55تا    50شامل  Rتکرار  
ناحیه که به    یهنگام   α  هایچیمارپدهند.  را تشکیل می  α  چیمارپ
هدف    اندازراه  خاص میژن  می  شوندمتصل    گردند تشکیل 
(Lipsick, 1996; Ogata et al., 1994)   . 

رونویسی عوامل  تکرارساس  ابر   MYB  خانواده  های  تعداد 
پروتئین   هر  در  زموجود  چهار   1R-MYB  شامل  خانوادهریبه 

(MYB-related،)  2R-MYB  (R2R3-MYB)،  3R-MYB  
MYB)-(R1R2R3  و  MYB-4R دنشویم  یبندگروه  .
این گروه هستند که  کوچک  MYB-4Rهای  پروتئین ترین عضو 

تکرار   چهار  حاوی  گروه  این  در  ژن  درمی  R1/R2هر  و   باشد 
 et Dubos)  اندها کمتر شناخته شده روه از پروتئینگیاهان این گ

., 1994et al., 2010; Ogata al)  .  ژنی   MYB-1Rخانواده 
(related-MYB)    از منفرد  یا  ناقص  تکرار  یک  ،  MYBحاوی 

دو تکرار مجاور و    MYB-2Rی ژنی  خانواده   MYB-3Rدارای 
هستند.   مجاور  تکرار  سه  ترین  رایج  MYB-2Rاعضای  حاوی 

خانواده   از  می  MYBزیرگروه  یافت  گیاهان  در  که  شوند  هستند 
پروتئین درحالی حیوانات  در  غالب   MYB-3Rی  هاکه  گروه 
های است که ژن. پیشنهاد شده  ( 2010et alDubos ,.)  هستند
MYB-2R    اجداد از  از  ادر    MYB-R1R2R3احتمالاب  دست  ثر 

تکرار   کرده  R1دادن  پیدا  از  تکامل  بسیاری  حال،  این  با  اند. 
2R-های  از ژن  MYB-3Rهای  دهد که ژنها نشان میگزارش 
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MYB    در اثر اکتساب تکرارR1  اندتکامل یافته  (., et alJiang 

است    MYB  رخانواده یز  نیبزرگتر  MYB-2Rخانواده  زیر .  (2004
برخ اعضا  یکه  گو    رشددر  آن    یاز  تنظ  اهینمو    ک یمتابول  میو 
 Du et al., 2012; Liu et al., 2021; Stracke et)  دننقش دار

al., 2001; J. Wang et al., 2020; N. Wang et al., 

2019; Zhang et al., 2020)  که ثانو  هیاول  سمیمتابول،    هیو 
(Anwar et al., 2019; Song et al., 2020)  ،  به پاسخ 

غ  یستیز  یهاتنش  ;Fang et al., 2017)  مشتل   یست یرزیو 

Song et al., 2020)    انتقال  و و  هورمون  شامل  سنتز  را  پیام 
به    یدسترس  شیافزا  ،رابیاخ.  (Ke et al., 2021)  شودمی
گ  یها یلتوا ا  ،یاهیژنوم  بهتر  ژن  نیدرک  را   یخانواده  بزرگ 
 ,.Liu et al., 2021; J. Wang et al)  است  کرده  ترآسان

2020; N. Wang et al., 2019)  . مطالعات   ر،یاخ  یهادر سال
 است.  متمرکز شده MYB-2R ونویسیعوامل ر یروی شتریب

از  R3R3-MYB COLORED1 (C1) یاهیوو ژن گ نیاولوو 
 نیپووروتئ کیوو کووه سووازی شوود ( جدا.Zea mays Lذرت )گیوواه 
-Paz)  کندیم رمزگذاریرا  نیانیآنتوس وسنتزیدر ب لیدخ یمیتنظ

Ares et al., 1987) همچنین .RCP1 2از خانواده رونویسیR-

MYB ی هوواگل را در یدیوو کاروتنوئ یهاگدانووه، رنMimulus 

lewisii  د کنووو یم میتنظووو(Sagawa et al., 2016) . در
سوونتاز   توووئنیف  یهاژن  انیبا کاهش ب  SlMYB72  ،یفرنگگوجه
(PSY)، 15 -cis  ζزوموورازیکوواروتن ا (ZISOو ل )بتووا  کوووپنی
 میتنظوو  یطور منفوو را بووه دیوو کاروتنوئ وسوونتزی( بLCYB) کلازیسوو 
 مابیمسووتق CrMYB68در مرکبات، . (Wu et al., 2020) دکنیم

لفووا آ لی، تبدCrNCED5و    CrBCH2  یهااندازراه  انیب  میبا تنظ
. ژن (Zhu et al., 2017) کنوودیو بتاکوواروتن را سوورکوب م

 میرا تنظوو  LCY-β انوودازراه یویوو در ک AdMYB7شووده فرابیان
 شیرا افووزا  لیو کلروف  دیرنگدانه کاروتنوئ  یمحتوا  و  کندیممثبت  
 .(Ampomah‐Dwamena et al., 2019) دهدیم

از   یانوودهی، تعووداد فزاMYB  یهاعملکرد قدرتمند ژن  لیدلبه
و  یادولپووه اهووانیاز گ یاریبس در سطن کل ژنوم  MYB  یهاژن
 197، به عنوان مثال در گزارشات اخیراند. شده ییشناسا  یالپهتک
ژن Arabidopsis thaliana L. ، 155در گیاه مدل  MYBژن 

MYB در بوورنج (Katiyar et al., 2012) ،10۸  ژنR2R3 

MYB در انگور (Matus et al., 2008) ،157  ژنR2R3 MYB 
در گلابووی  R2R3 MYBژن  1۸5 ،(Du et al., 2012) در ذرت
 Salih et)پنبووه  در MYBژن  524و  (Li et al., 2016) سفید

al., 2016)  .های اخیوور، عواموول همچنین در سالشناسایی شدند

 Yanhui) متعددی در گیاهانی مانند بوورنج 2R-MYBرونویسی 

et al., 2006) ذرت ،(Du et al., 2012) کلزا ،(Hajiebrahimi 

et al., 2017) و گیاهان باغبووانی گوول اطلسووی (Chen et al., 

شناسووایی و از نظوور  (Liu et al., 2021) فرنگیو توووت (2021
 اند.عملکردی آنالیز شده

سوونتز  میدر تنظوو   یاتیوو نقش ح  MYBهای  زمینی ژندر سیب
 هانیانیو آنتوسوو   دهایوو ماننوود فلاونوئ  یاهیوو گ  هیوو ثانو  یهاتیمتابول
(Mehrtens et al., 2005; Paz-Ares et al., 1987; 

Stracke et al., 2007)  توونشمقاومووت در برابوور  ایجووادو 
 انیوو در ژنوووم ذرت، بدارنوود.  (Yao et al., 2016) زیسووتیریغ

ZmMYB30  بالا   یو شور  یخشک  طیدر شرا  یتوجهطور قابلبه
. همچنین افزایش بیان (Chen et al., 2018) است افتهی شیافزا

 ZmMYB-IF35 نیدر لا  M54  گووزارش   ه سوورمابوو   ذرت مقاوم
از حوود   شیبوو   انیوو بووا ب  سیدوپسوو یآراب  شتهیترار  اهانیگدر    گردید.

ZmMYB-IF35  میآنووز  تیفعال  ،شد  دهیتحمل سرما بهبود بشش 
( ROSفعال ) ژنیاکس یهابالاتر، سطوم کمتر گونه  یدانیاکسیآنت

و  هیوو تجز .(Yang et al., 2012) شد مشاهده کمتر یونیو نشت 
 یسووتیزریتحت تنش غ  ZmMYBژن    46  یانیب  یالگوها  لیتحل

متفوواوت پاسووخ   توونش  یمارهووایبه ت  ژن  22مشتل  نشان داد که  
شدت افووزایش بیووان تحت چهار تنش به  ZmMYB30. ژن  دادند

 انیب  فقط در تنش سرما افزایش  ZmMYB53ژن  ، اما  نشان داد
 یسیرونو عاملعملکرد مطالعه  .(Chen et al., 2018) نشان داد

HvMYB1    یهوواو برگ هاشهیژن در ر انیجو نشان داد که بدر 
مثبووت   میتنظوو   یو اسوومز  یتحووت توونش خشووک  یجو نوع وحشوو 

 شتهیجو ترار  اهانیگدر  HvMYB1  ژناز حد    شیب  انی. بشودیم
، گردیوودشوواهد  بووا    سووهیدر مقا  یخشکمنجر به مقاومت بیشتر به  

 تیسرعت اتوولاف آب کوواهش و هوودا  ش،یآب افزا  ینسب  یمحتوا
ژن . (Alexander et al., 2019) شووودکمتووور  یاروزنوووه

TaMYB31  یکننده مثبت مقاومت به خشکیمتنظ کیعنوان   به 
 یاهوو موووم و ژن  کنندهوسوونتزیب  یهووامثبووت ژن  میتنظوو   قیاز طر
. (Zhao et al., 2018) دکنوو یعموول م یدهنده بووه خشووکپاسووخ
 وسوونتزیب  یرهایمسوو   میدر تنظوو   هووا2R-MYB  هووایژن  عملکرد
مووورد مطالعووه  یخوببووه نیگنوو یو ل دیوو فلاونوئ د،یوو پروپانوئ-لیوو فن

 ,Liu et al., 2015; Ma & Constabel) تاسوو  قرارگرفتووه

 یتوووال  کیوو   یحوواو  آرابیدوپسیس  CBFی  هاژن  انداز. راه(2019
عواموول رونویسووی تواننوود توسووط یو م تندهسوو  MYB ییشناسووا
MYB ژن  انیوو ب. فعووال شوووندZmMYB31 (2R-MYB) در 
در ایوون ژن از حوود  شیبوو  انیوو بکووه  شووودیالقووا م نییپووا یدمووا
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منجر  جهیو در نت داد  شیرا افزا  CBF  یهاژن  انیب  س،یدوپسیآراب
و   نییپووا  یدر برابر دما  سیدوپسیآراب  شتهیترار  اهانیمقاومت گ  به
 یاعضا همچنین،. (M. Li et al., 2019) گردید ویداتیاکس تنش
عملکرد  نیچند سیدوپسیدر آراب R2R3 MYB یسیرونو عوامل

بووه  قووادر R2R3 MYB یسیرونو عواملاز  یمتفاوت دارند. برخ
و  MYB7عنوان مثووال، هسووتند، بووه اهیوو رشوود و نمووو گ میتنظوو 

MYB70 ندکنیم میبذر را تنظ یزنجوانه (Kim et al., 2015; 

Wan et al., 2021) . 

بندی و مقایسه روابط در این پژوهش، به بررسی تعداد، طبقه
خانوادهخویشاوندی   رونویسی  اعضای  عوامل  ژنی  در    MYBی 
دولپهلپهگیاهان تک گیاهان  و  )ذرت و جو(  و   زمینی)سیبای  ای 

توالیمقایسهآرابیدوپسیس(،   حفاظتی  خانوادههای  اعضای   شده 
رونویسی   عوامل  ل  MYBژنی  تک  لپهگیاهان  دو  و  ای، پهای 

ویژگی راهمقایسه  خانوادهاندازهاهای  اعضای   MYBژنی    ی 
ای و مطالعه نقش عملکردی اعضای  ای و دو لپهگیاهان تک لپه

رونو  خانواده عوامل  آرابیدوپسیس     MYBیسیژنی  گیاه  در 
 شد. پرداخته

 

 شناسی پژوهش روش

 گیاهان مورد مطالعه MYBهای خانواده شناسایی ژن

 Zea maysای ذرت )لپهدو گیاه تک   MYBهای خانواده ژنیژن

L.( و جوووو )Hordeum vulgare L.ای ( و دو گیووواه دولپوووه
 آرابیدوپسووویس( و .Solanum tuberosum Lزمینی )سووویب

(Arabidopsis thalihana L. بوووا اسوووتفاده از پایگووواه )
Ensembl Plant  (https://plants.ensembl.org )اطلاعوواتی
 جو و شناسایی شدند.وجست
 

 MYB رمزکننده دامنه هایژن  شناسایی

MEME (-https://memeاسووتفاده از پایگوواه اطلاعوواتی بووا 

suite.orgافووزار آنلایوون  (، با اسووتفاده از نوورمMEME  ،5   دامنووه
شووده از اسووتشرا   MYBهووای پروتئینووی  توووالیر  دامشترک معنی
در هر گیاه شناسایی شوودند و   Ensembl Plantپایگاه اطلاعاتی
پایگوواه در  MASTافووزار آنلایوون ا اسووتفاده از نوورمسووپس بوو 
  Ensembl Plants Genomes and Proteinsاطلاعوواتی
 Evalueدار بووا دامنووه مشووترک معنووی 5هووای دارای پروتئین
های یووک هووای تکووراری نسووشهشناسایی شدند. توالی  کمتر

صووورت دسووتی حووذف شوودند. هووای نوواقص بهپووروتئین و توالی

از  هووایدرتوال MYBهای مجدد حضور دامنه  دییتا  یبراهمچنین،  
 SMARTی اطلاعووووووووووووووووووات گوووووووووووووووووواهیپا
(http://smart.emblheidelberg.de/ )دیفاده گرداست. 
 

 هر یک از گیاهان MYBبندی خانواده ژنی دسته

در  MASTشووده براسوواس شناسووایی MYBهووای برای تایید ژن
 ITAK-Plantاز پایگوواه اطلاعوواتی  Ensembl Plantسووایت 

(http://itak.feilab.net/) هوووای اسوووتفاده شووود و ژنMYB 
هووای خووانواده بووه ژن Ensembl Plantه از سووایت دشوو استشرا 
MYB،MYB-related ،GARP-G2-like ، GARP-ARR-

B ،Trihelix  وARID بنوودی شوودند و در نهایووت بوورای دسووته
سووازی جدا  MYB-relatedو    MYBهای  ی پروژه فقط ژنادامه

 .شدند

 

 انواع آنو  duplicate geneمحاسبه 

کووردن  همردیوو بووا  MYB یهووادر ژن یتکوورار یدادهایوو رو
 افووزارنرم قیوو از طر MYB (CDS) کننوودهرمز DNA یهووایتوال

CLUSTALW  (-https://www.genome.jp/tools

bin/clustalw) شدند.  ییاساشن 
تشووابه بووه عنوووان   درصد  ۸5از    شیبی با  تکرار  هایژن  جفت

duplicate gene  لحاظ شدند. براسوواس قرارگیووریduplicate 

geneها روی کرموزوم هاtandem duplication وsegmental 

duplication  هوووای مشوووشص شووودند. توالیtandem 

duplication  ها کمتر روی یک کروموزوم قرار دارند و فاصله آن
هایی هستند توالی segmental duplicationاست و  kb 100از 

قوورار دارنوود یووا   kb  100کروموزوم با فاصله بیش از  که روی یک  
 . (Li et al., 2012) اندهشدروی دو کروموزوم متفاوت واقع  

 

 Kn و Ksان محاسبه میز

 بوور یهمولوووگ و فشووار انتشوواب  یهاMYB  ییواگرا  نیتشم  یبرا
محاسووبه نوورخ  یبوورا MEGAافووزار از نرم ،یتکوورار یهوواژن
 نیبوو  تیمتوورادف( در هوور سوواری)غ Kn)مترادف( و    Ks  ینیگزیجا
. سپس با استفاده از فرمووول زیوور هر جفت ژن استفاده شد  یاعضا
( بوورای MYA) Data Million Years Agoو  Kn/Ksنسبت 

 آمد. دسته شد و جدول مربوطه بهر ژن محاسبه 
 & Lynch) ( 1رابطه 

Conery, 2000) 
MYA: [T= (Kn/2λ) 

)] 9-(λ = 6.5 × 106 -× 10

                   

https://plants.ensembl.org/
https://meme-suite.org/
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 همردیفی چندگانه و ترسیم درخت فیلوژنتیک

ا اسووتفاده از  بوو   شووده یی شناسا MYB هووای پروتئینووی  همردیفی توالی 
  Clustal Omegaسووووووووووووووووووووووووایت  

 (https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo / )   .انجووام شوود  
درخت فیلوژنتیکی بووا اسووتفاده از    فایل شده  های همردی  براساس داده 
  دسووت ( به / http://iqtree.cibiv.univie.ac.at)   TREE-IQسایت  

iTOL   (https://itol.embl.de  )افووزار آنلایوون  آمد و با استفاده از نرم 
 . ک ترسیم گردید درخت فیلوژنتی 

 

 وی ژنومر MYBهای ترسیم جایگاه کروموزومی ژن

  ی رو   TBtoolsافووزار  با اسووتفاده از نرم   شده یی شناسا   MYB  ی ها ژن 
براسوواس    س ی دوپسوو ی آراب   و   جووو   ذرت،   ، ی ن ی زم ب ی سوو   ی هووا کروموزوم 
 نگاشت شدند.   Ensembl Plantدر    شان شده ی ن ی ب ش ی پ   ت ی موقع 
 

 MYBهای انداز ژنهه راناحی Cisآنالیز عوامل تنظیمی 

انووداز  )همسووو( در ناحیووه راه   Cisمنظور شناسایی عواموول تنظیمووی  به 
ی  سوو ی شووروع رونو   گوواه ی بالادست جا   د ی نوکلئوت   MYB  1500های  ژن 
 (TSS  از پایگاه اطلاعاتی )Ensembl Plants    .ی بوورا استشرا  شدند  

 Plant  ی اطلاعووات   گوواه ی پا از  ،  )همسووو(   Cisعوامل تنظیمی    یی شناسا 

CARE  
 (https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html

یک نقشه کلووی    TBtoolsافزار  سپس با استفاده از نرم  ( استفاده شد. / 
هوور گیوواه  ر  د   MYBانداز خانواده ژنی  )همسو( ناحیه راه   Cisاز عناصر  
 ترسیم شد. 
 

گیااااه  MYBژنااای  آناااالیز الگاااوی بیاااانی خاااانواده

 آرابیدوپسیس 

درک کووارکرد    و   MYBی  هووا ژن  ان ی ب   ی الگو   ی بررس منظور  به 
  ، ی شامل شووور   ی ست ی رز ی غ   ی ها تنش   به   ها در پاسخ آن   ی احتمال 

های زیستی  های گیاهی و تنش ، پاسخ به هورمون سرما و گرما 
  pekingی  علوووم و تکنولوووژ   شووگاه دان   ی ان یوو ب   داده   گوواه ی پا   از 
 (http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean/ )   هووووای  داده

آرابیدوپسوویس اسووتشرا  گردیوود.    MYBهووای  مربووو  بووه ژن 
های زیستی و  آزمایشات مذکور برای تنش   اطلاعات مربو  به 

 FPKM ی ان ی ب   ی ها داده است.   ر شده ذک   1زیستی در جدول  غیر 

و    ل ی تبوود   2Log( FPKM+0.1)   ه ب   ی ساز نرمال   جهت  ی افت ی در 
  رسووم   TBtools  افووزار بووا اسووتفاده از نرم   ی سپس نقشه حرارتوو 

 . ( Chen et al., 2020)   گردید 
 

  های پژوهشیافته

 MYBشناسایی اعضای خانواده ژنی عوامل رونویسی 

هوور    MYBهای ژنی خانواده عوامل رونویسووی  در این پژوهش توالی 
زمینی، ذرت، جووو و آرابیدوپسوویس در سووایت  یووک از گیاهووان سوویب 

Ensembl Plants   224ترتیب  وجو شدند کووه در مجموووع بووه جست  ،
عنوووان اعضووای خووانواده  وتئینی به توالی احتمالی پر  241و   204،  321
در این گیاهان مششص شد و در انتها پس از تایید وجود    MYBژنی  

هووا در سووایت  بررسی مجدد ایوون پروتئین داری و  و بررسی سطن معنی 
ITAK-Plant پروتئینی کووه    توالی   139و    144،  190،  121ترتیب  ، به

ی تکووراری،  ا ه بودند شناسایی شدند و توالی  MYBدارای توالی کامل 
نوواقص داشووتند و یووا بووه علووت    MYBهای پروتئینی که دامنه  توالی 

 بودند حذف شدند. شباهت کاذب شناسایی شده  

هووای ن پژوهش، بوورای سووهولت در خوانوودن نووام توالیدر ای 
زمینی بووه صورت کووه در سوویب اینگیاهان تغییراتی ایجاد شد، به 

جووای  ، در ذرت بووهPGSعبووارت    PGSC0003DMT400جای  
Zm00001eb  عبووارتZm  جایگووذاری شوود و در جووو عبووارت

HORVU.MOREX.r3  و   3،  2،  1  هایکاملا حذف شد )جدول
4 ،supplemental 1.) 

 

 های زیستی و غیرزیستی در آرابیدوپسیسدر تنش  MYBهای یز بیان ژن ها برای آنالت آزمایششماره دسترسی و مششصا .1جدول 

NO Accession number test Characteristics assessed Tissue Reference 

1 PRJNA295091 Salt and heat stress leaves (Suzuki et al., 2016) 

2 PRJNA354369 MeJA  and BTH seedlings (Yang et al., 2017) 

3 PRJNA324514 Cold, heat and wounding leaves (Klepikova et al., 2016) 

4 PRJNA488799 Heat whole plant (Grinevich et al., 2019) 

5 PRJNA411947 Cold stress cotyledon, hypocotyl, seed, flower and leaves (Klepikova et al., 2019) 

6 PRJNA413141 Verticillium dahliae roots and hyphae (Scholz et al., 2018) 

7 PRJNA261035 Vibrio vulnificus leaf (Park et al., 2019) 

8 PRJNA326102 Alternaria brassicicola rosette leaves (Rausch, 2016) 

9 PRJNA413057 P. xylostella larvae leaves -- 
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  MYB بندی خانواده ژنی عوامل رونویسیگروه

بندی شدند خانواده طبقهزیر  4گیاهان به    MYBعوامل رونویسی  
-MYB-relate (1R-MYB) ،R2R3شووامل بندی  که این طبقه

MYB  (2R-MYB  ،)R1R2R3-MYB  (3R-MYB)    4وR-

MYB    4است که زیرخووانوادهR-MYB   فقووط در ذرت مشوواهده
در   0و    3،  116،  2زمینی  سوویبترتیب در  شد. در این پووژوهش بووه

و در آرابیدوپسوویس  0و  5، 135، 4، در جووو 1و  4، 173، 12ذرت 
 MYB-relate  (1R-MYB)  ،R2R3-MYB  0و    6،  127،  6
(2R-MYB  ،)R1R2R3-MYB  (3R-MYB)    4وR-MYB 

( کووه supplemental 1، 4و  3، 2، 1 هووای)جوودولشناسایی شد 
در  MYBتوورین زیرگووروه از خووانواده رایووج 2R-MYBاعضووای 
 ای بودند.ای و دولپهلپهگیاهان تک
 

  هاduplicate geneبندی شناسایی و طبقه

 یهووایتوال  همردیفوویبووا    MYB  یهووادر ژن  یتکرار  یدادهایرو
DNA نووووودهکنرمز (CDS) MYB افوووووزارنرم قیووووو از طر 

CLUSTALW  قیدق یابیارز یارهایاز معبا استفاده E-value 

5-≤ 10  ،identity >85% 80 <و%  length of aligned 

sequences  و همکاران کلونجربراساس روش (Clevenger et 

al., 2016) گیوواه،  هووای تکووراری در هوورانجام شوود و تعووداد ژن
segmental duplication هووا وtandem duplication هووا

عنوووان هووایی کووه بووهژن CDSهمچنووین،  مشووشص گردیوود.
duplicate gene افووزار نرم با استفاده از شدند ییشناساMEGA 

 Ksو    Knمقووادیر    مجدداب همردیوو  شوودند تووا  (11.0.10)نسشه  
و  مترادف به متوورادف(ریغ  ینیگزی)نسبت جا  Kn/Ksد.  ونش  نییتع

Date (million years ago, MYA)  .مقوودار محاسووبه شوود
Kn/Ks  ژن را   یرو  یتواند زمان وقوع تکرار ژن و فشار تکاملیم
 یعملکوورد زیدر تمووا یتکوورار ژن عاموول مهموو  دادیرو .نشان دهد

تکووراری روی هووای  یووابی ژننقشووهبراساس  گونه است.    در  هاژن
شناسایی نشد. بنابراین،  tandem duplication چیهها کروموزوم
 ، در ایوون گیاهووان  MYBهووای  ژن  ریوو تکث  یمهووم بوورا  ریمسیک  

segmental duplication یعملکوورد زیتمووا یاصل لیدل و است 
 (.l 2supplementa، 4و  3، 2، 1  های)جدولباشد ها میژن

 & Yang) معوورف موووارد زیوور اسووت Kn/Ks مقووادیر 

Bielawski, 2000): 
Kn/Ks =1 reveals neutral selection 

 Kn/Ks <1 Shows purifying selection 
Kn/Ks >1 Implicates accelerated evolution with 

positive selection   

 4 ینیزمبیدر سوو هووا duplicate gene لیوو تحل و هیوو تجز بووا
ژن   جفووت  3  ومثبووت  تکاملی    ه گزینشژن تکراری منجر ب  جفت

جفووت ژن   9در ذرت    ،یمنفوو تکراری منجر بووه گووزینش تکوواملی  
ژن تکووراری   جفووت  56  و  مثبت  تکاملی  نشیمنجر به گز  یتکرار

ژن تکووراری   جفووت  10در جو هوور  ،یمنف  تکاملیمنجر به گزینش  
ژن  جفووت کیوو  سیدوپسیو در آرابی منف تکاملیمنجر به گزینش  
 شد. ییشناسا یمنف املیتکتکراری با گزینش 

 

 همردیفی چندگانه و ترسیم درخت فیلوژنتیک

  ی بوورا   ن یوو ابووزار آنلا   ک یوو iTOL   (https://itol.embl.de  )سووایت  
ایوون ابووزار  است.  روابط خویشاوندی    ی س ی نو ه ی و حاش   ی دستکار   ش، ی نما 
ترسوویم  و    ک یوو لوژنت ی ف باشوود. بررسووی  می دسترس  در   گان ی را صورت  به 

از مطالعووات    بسوویاری در    ( Phylogenetic Tree)   ک یوو لوژنت ی درخت ف 
ترسوویم  برای  باشند. حائز اهمیت می  ی مطالعات علم   ر ی و سا   ی ک ی ولوژ ی ب 

بووا    MYBهووای  شووده پووروتئین های حفاظت درخت فیلوژنتیک، دامنه 
شناسایی شدند. سپس با اسووتفاده   MEMEافزار آنلاین استفاده از نرم 
افووزار  تفاده از نرم ها همردی  و با اسوو داده   Clustal Omegaاز سایت  
نقشه فیلوژنتیک ترسیم گردید و براساس تعداد، نوووع و   iTOLآنلاین 
به چند دسته تقسوویم     MYBاعضای خانواده ژنی  های  منه پراکنش دا 

انوود )اشووکال،  گووذاری شووده هووای مشتلوو  علامووت شدند که بووا رن  
supplemental 1 .)   انگر یوو نما   فیلوژنتیک درخت    ره ی دا   ی رون ی قسمت ب  

شووده  ت ظ ا مشتل  حف   های دامنه ،  MYBهای  توالی   ک ی لوژنت ی درخت ف 
ها در  در مجموع با تجزیه و تحلیوول دامنووه  . باشد می  ها ن ی و طول پروتئ 
رنوو   شووده بووا  مشووشص   های زمینی مششص شد که توالی گیاه سیب 

شووده در  سیاه بیشترین فراوانی را داشتند و هر چهووار دامنووه مشووشص 
شوودند کووه ایوون اموور  قرمز، سبز، آبووی و بوونفش( را شووامل می شکل ) 
شووده در حوووزه سوواختاری  های حفاظت ترین دامنووه دهنده اصوولی نشان 
های باقیمانده براسوواس  زمینی هستند. توالی سیب  MYBهای پروتئین 
گووذاری شوودند. همچنووین  ای سبز، قرمز، بوونفش و آبووی نشووانه ه دامنه 
آبووی خوواص و ناهماهنوو  بووا    شده با رن  قرمز و های مششص توالی 
  ی هووا ی موجووود در توال   های دامنووه تعووداد و نوووع  هووای بووود.  توالی   بقیه 

تعووداد، نوووع و  متفاوت است و تفاوت در    MYBهای  ن ی مشتل  پروتئ 
  ی عملکردهووا   منجوور بووه   است شده ممکن  ت ظ ا حف   ی ها دامنه   پراکنش 

هووا در بندی توالیگووذاری و دسووتهنشووانهگووردد. متفوواوت هوور ژن 
بندی انجام شد. همچنانکه آرابیدوپسیس، ذرت و جو براساس رن 

 MYBبراساس تصاویر مششص است مسیر تکاملی خانواده ژنی  
  ها اختصاصی شده است.ایها و دولپهایلپهدر تک
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 MYBی س ی رونو   عوامل   ی نواده ژن خا  ی کروموزوم   ی اب ی مکان 

گیاهووان  MYBی اعضووای خووانواده ژنووی کروموووزوم مکووان
 190،  139،  121ترتیووب  زمینی، آرابیدوپسیس، ذرت و جو )بهسیب
و  شوودند میترسوو  کروموووزوم 7 و 10 ،5 ،12 یروترتیب  ( به144و  

. شوود  انجام  کیلوژنتیف  درخت  یبندرن   بر  منطبق  آنها  یبندرن 
 روی تموووامی غیریکنواخوووت طووووربوووه MYB یژنووو  خوووانواده
 زمینی، آرابیدوپسوویس، ذرت و جووو پراکنوودهسوویب یهوواکروموزوم
 (.  supplemental 1، اشکال) اندشده

 

  
Arabidopsis potato  

  
barley maize 

 

 شده حفاظت هایزمینی، آرابیدپسیس، ذرت و جو. براساس تعداد، نوع و پراکنش دامنهگیاهان سیب در MYBدرخت فیلوژنتیک خانواده ژنی  .1 شکل

 گذاری شدند. های مشتل  علامتبندی انجام شد و با رن  دسته  MYBاعضای خانواده ژنی 
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Arabidopsis 

 
potato 

 
 

barley maize 
 

 کیلوژنتیف درخت یبندرن   بر منطبق آنها یبندرن   زمینی، آرابیدپسیس، ذرت و جو.سیب هایروی کروموزوم MYBهای خانواده مکان ژن  .2شکل 

 است. 
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و   هااپاسا  باه هورمون  همساو  یمیعناصر تنظ  ییشناسا

 هاتنش

در تمووام    بووابی و تقر   د نوو دار   ان اه ی گ   ی ولوژ ی ز ی بر ف   ی ق ی عم   ر ی تأث   ها هورمون 
. در ایوون پووژوهش  د نوو کن ی شوورکت م  اه ی گ   و نمو   رشد   ند ی فرآ   ی ها جنبه 

،  ABA   (ABREعناصوور پاسووخ بووه  شامل  عناصر تنظیمی همسو که  
ABRE3a  ،ABRE4     وAT-ABRE  پاسووووخ بووووه جیبوووورلین ،)

 (GARE  ،P-box    وTATC-box )  پاسووخ بووه اسووید سالیسوویلیک ،
 (SARE  ،TCA-element پاسخ به اتیلن ،) (ERE  پاسخ به اکسین ،)
 (TGA-box  ،TGA-element    وAuxRR-core  و پاسخ همزمان )

  ی هووا تنش  پاسخ بووه  ی م ی عناصر تنظ ABA   (CARE  ،)به جیبرلین و  
،  ( AT-rich seqence  ،WRE3)   تور ی سوو ی ال   و   ی سووت ی رز ی و غ   ی سووت ی ز 

(، پاسووخ بووه  box S ،W box  ،WUn-motifپاسخ به زخم و پاتوژن ) 
 DRE core  ،DRE1 ،  MBS ،  MYB ،  MYB)   ی خشوووووک 

recognition site ،  MYC وم ی (، پاسخ به کووادم   (AP-1  پاسووخ بووه ،)
  ( و پاسووخ بووه TC-rich repeats)   توونش (، پاسووخ بووه  LTRسوورما ) 
anoxic   (GC-motif )    نوکلئوتیوود در ناحیووه بالادسووت   1500در 

،  4و  3، 2، 1 اشکال ، شناسایی شدند )جدول  MYBهای  انداز( ژن اه )ر 
supplemental 3 عنوان یووک عاموول  بووه   ن ی اکسوو عنوان مثووال  (. بووه

  ک یوو وتروپ ی اثوورات پل   ن، ی اکسوو   بووه   پاسخ   ی ها ژن   ان ی ب   م ی با تنظ زیستی  
توسووط  معمووولاب    ن ی ش اکسوو واکوون   دارد.   اهان ی گ   ز ی بر رشد و تما   ی ق ی عم 

  که به عنصوور پاسووخ   شود هدایت می (  ARFs)   ن ی اکس  به  پاسخ  عوامل 
  د. ن شووو ی ژن هوودف متصوول م   انووداز راه   ه ی ناح   در (  AuxRE)  ن ی اکس  به 

دارد،   نقووش   اهان ی رشد گ   تمامی مراحل که در    ن ی اکس   گیاهی   هورمون 
  ی ها اکثوور پاسووخ   م ی و تنظوو   ی ک ی ولوژ ی ز ی در حفظ عملکرد ف   ی نقش مهم 
شووروع    ن ی همچن   ی، سلول   ز ی و تما   م ی شدن، تقس ل ی ازجمله طو   اه ی گ   ی اصل 
تنهووا تعووداد    هووا ش ی آزما   . ( Abel et al., 1996) د  دار   دهی و ... شووه ی ر 

شناسووایی  مشووشص    ی را بووا عملکردهووا   ی اه یوو گ   ی ها از ژن  ی محدود 
  ی خووانواده ژنوو انووداز  کنند ولووی در آنووالیز بیوانفورموواتیکی ناحیووه راه می 

MYB  و جووو بیسووت و نووه    زمینی، آرابیدوپسوویس، ذرت گیاهان سیب
-طور بالقوه در تنظیم بیووان ژن عنصر فعال همسو شناسایی شد که به 

  عواموول و    همسووو عناصوور    ب یوو ترک نقش دارنوود.    MYBخانواده    های 
ژن را    ی سوو ی طور مشترک شووروع رونو ژن به   انداز راه   ی در توال  ی س ی رونو 
  یی کووارا   همسووو عناصوور    ع یوو توز   ی ها و الگوها د و تفاوت ن کن ی م   م ی تنظ 
 د. ن ده می قرار  ر ی و عملکرد ژن را تحت تاث  م ی تنظ را    ی س ی رونو 

 دهنوودهپاسخ  همسو  عناصر  ینیزمبیس  اهیدر گ  ،مطالعه  نیادر  
 MYB ( و235) MBS (25،) MYC (277) ،MYBی خشووک به

recognition site (12 پاسووخ بووه اسووید آبسوویزیک ،)ABRE ،

ABRE2 ،ABRE3a  وABRE4  (226پاسخ ،) دهنده به اتوویلن
ERE  (140  عنصر همسو پاسووخ بووه دمووای پووایین ،)LTR  (32 ،)

(، عناصر پاسخ به زخم 33)  P-boxعنصر همسو پاسخ به جیبرلین  
W box (67 و )WUN-motif (71 و عنصر پاسخ بووه الیسوویتور )
WRE3 (47 دارای فراوانووی قابوول ملاحظووه بودنوود. در گیوواه )

 MBS  (42،)ی  خشووک  بووه  دهندهپاسخ  همسو  عناصرآرابیدوپسیس  
MYC (364) ،MYB (415و ) MYB recognition site 

و   ABRE  ،ABRE2  ،ABRE3a(، پاسخ به اسید آبسیزیک  25)
ABRE4  (451پاسووخ ،) دهنووده بووه اتوویلنERE (130 عنصوور ،)

(، عنصر همسووو پاسووخ بووه 6۸)  LTRهمسو پاسخ به دمای پایین  
( و 73) W box(، عناصوور پاسووخ بووه زخووم 40) P-boxجیبوورلین 

WUN-motif  (77  و عنصر پاسووخ بووه الیسوویتور )WRE3  (46 )
فراوانی قابل توجهی را بووه خووود اختصوواص دادنوود. در گیوواه ذرت 

، MBS  (95،)  MYC  (469)ی  خشک  به  دهندهپاسخ  همسو  عناصر
MYB (619 ،)MYB recognition site (99 ،)DRE core 

، ABRE(، پاسوووخ بوووه اسوووید آبسووویزیک 21) DRE1( و 10۸)
ABRE2 ،ABRE3a  وABRE4  (771پاسخ ،) دهنده به اتوویلن

ERE (66 عنصر همسو پاسخ به دمای پایین ،)LTR (۸9 عنصر ،)
  W box(، عناصر پاسخ به زخووم  59)   P-boxهمسو پاسخ به جیبرلین  

  WRE3( و عنصر پاسووخ بووه الیسوویتور  3۸)   WUN-motif( و  104) 
  را   بیشووترین فراوانووی در گیاه جووو،  ( فراوانی قابل توجهی داشتند.  117) 

،  MBS   (۸6 ،)  MYC   (355 )ی  خشووک   بووه   دهنووده پاسخ   همسو   عناصر 
MYB   (443  ،)MYB recognition site   (77  ،)DRE core   (96  )
،  ABRE  ،ABRE2(، پاسووخ بووه اسووید آبسوویزیک  11)   DRE1و  

ABRE3a    وABRE4    (520 پاسخ ،)  دهنووده بووه اتوویلنERE   (36  ،)
خ به  (، عنصر همسو پاس 69)   LTRعنصر همسو پاسخ به دمای پایین  

( و  93)   W box(، عناصوور پاسووخ بووه زخووم  44)   P-boxجیبوورلین  
WUN-motif  (24 و عنصر پاسووخ بووه الیسوویتور )WRE3   (95  بووه )

انووداز  خود اختصاص دادند. تعووداد تکوورار عناصوور همسووو در ناحیووه راه 
یک تا بیش از یک تکرار متغیوور    از صفر،   MYBاعضای خانواده ژنی  

   بود. 
 

 در گیاه آرابیدوپسیس MYBهای الگوهای بیان ژن

کووه    دهوود ی نشان م   ی عناصر همسو و الگوها  ک ی لوژنت ی رابطه ف بررسی 
MYB ان یوو ب   ی فراوان   . بندی هستند قابل طبقه مشتل     ی ها ها در گروه  
رابطه با نقووش  در  را    ی مشتل  اطلاعات   ی ها در بافت ها  این ژن   متفاوت 
ایوون  . در  کنوود ی مشتلوو  فووراهم م   ی ک ی ولوووژ ی ز ی ف   ی نوودها ی فرآ ها در  آن 
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آرابیدوپسوویس در چنوودین    MYB  هووای ژن   ان یوو سووطن ب پووژوهش،  
علوم و   دانشگاه  ی ان ی ب براساس اطلاعات موجود در پایگاه داده  آزمایش 

  pekingی  تکنولووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووژ 
 (http://ipf.sustech.edu.cn/pub/soybean/ )   صوووووورت  بوووووه

منظور شناسووایی  آزمایشووی کووه بووه  9  در  . بیوانفورماتیکی بررسی شوود 
  4.  در آرابیدوپسوویس بررسووی شوود   MYBهووای  الگوهووای بیووان ژن 

هووای غیرزیسووتی یووک آزمووایش پاسووخ بووه  آزمایش مربو  بووه تنش 
حرارتووی   نقشووه آزمایش مربو  به تنش زیستی بودند.   4ها و  هورمون 

است   شده  ای این آزمایشات در پیوست آورده بندی سلسله کامل خوشه 
 (supplemental 4 .)   

 

 های غیرزیستیدر تنش MYBهای آنالیز بیان ژن

 بوورداریدر سطن رونوشت  راتییتغ  NA295091PRJدر آزمایش  
و  گرما ،یشور تنش که در معرض سیدوپسیآراب اهیگ یهادر برگ

. قوورار گرفووتقرار گرفته بودند مورد تجزیه و تحلیوول    هر دو تنش
و  AT1G74650هووای عنوووان مثووال، در ایوون آزمووایش ژنبووه

AT1G57560  گرمووا -هووای گرمووا، شوووری و شوووریبر اثر تنش
، AT2G47190هووای ن نشووان دادنوود و بیووان ژنکوواهش بیووا

AT4G05100    وAT3G23250   در تنش شوووری کوواهش و در
گرمووا افووزایش نشووان دادنوود. -تنش گرما و تنش همزمان شوووری

در توونش گرمووا و توونش همزمووان  AT5G55020همچنووین ژن 
 نشان داد.گرما افزایش بیان -شوری

  آرابیدوپسیس تالیانووا   های گیاهچه   PRJNA354369در آزمایش  
  300  ( و methyl jasmonate)   MeJA  کرومووووولار ی م   50بووووا  
BTH   (salicylic acid analog benzothiadiazole  )  کرومولار ی م 
  شوودند.   ی اسووپر   ( اتووانول   ٪ 0/ 1،    لوت ی سوو   ٪ 0/ 02)   کنتوورل محلووول  و  

(  Col-0  پ یوو )اکوت   ی ا دو هفتووه   انووا ی تال   س ی دوپسوو ی آراب   ی ها گیاهچووه 
درجووه   21  ی در دما   یی ساعت روشنا   9روز کوتاه )   ط ی در شرا رشدکرده  
(،  گراد ی درجووه سووانت   1۸  ی در دمووا   ی ک ی سوواعت تووار   15و    گراد ی سووانت 
بووه  ند.  برداشووت شوود   پاشووی محلووول   از   پووس   ساعت   ۸  و   5  ، 1 ها نمونه 

  هووای ن ژ   کووه   شوود   مشوواهده   ش ی آزمووا   ن یوو ا   در عنوووان مثووال،  
AT2G16720  ،AT5G40350    وAT1G18710    پوووس از یوووک

هووای  ، ژن ان یوو ب  ش ی ( افووزا MeJAجاسوومونات )  ل یوو با مت  مار ی ساعت ت 
AT1G74430   و  AT1G56650    افووزایش    سوواعت   ۸و    5،  1پس از
  1پووس از    مووار ی ت   ن ی هموو   اثوور   بر   AT1G18570ژن    بیان نشان دادند. 

سوواعت    ۸و    5،  1پووس از    BTHاعت کوواهش بیووان و در تیمووار بووا  س 
 نشان داد.    ان ی ب  افزایش 

هووای گرمووا، سوورما و  تنش   PRJNA324514در آزمووایش  
  های برگ بررسی شوود. های مشتل  بر بیان ژن زخم در ساعت 

  AT5G61420  24و    AT5G07690های  به عنوان مثال، ژن 
ای داشتند.  اعت پس از تنش گرما کاهش بیان قابل ملاحظه س 
بر اثر توونش گرمووا    AT1G56650و    AT5G07700های  ژن 

کاهش بیان ولی بر اثر زخم افزایش بیان نشان دادند. همچنین  
اثر تنش گرما افزایش بیان نشووان داد.  در    AT2G47190ژن  
سوواعت    12تووا    1در اثوور توونش زخووم در    AT3G23250ژن  

 یان و در اثر تنش سرما کاهش بیان نشان داد.  افزایش ب 
در زمووان روز    راتییدرک تغبرای    PRJNA488799  آزمایش

 یهوواتفاوت  انجووام شوود.  سیدوپسوو یآراب  یشوک حرارتوو   یهاپاسخ
در   ییدر پاسووخ بووه شوووک گرمووا  اهیوو گ  یاز نظر بقووا  یتوجهقابل
 روداحتمال مووی  لیدل  نیهمبه  .شدمشتل  روز مشاهده    یهازمان
 د کهنشمهم با  یعامل اساس  کیممکن است    یسیرونو  یهاپاسخ
 تنشبقا پس از    تیقابلبه  و    مشارکت دارند  یولوژیزیفتغییرات    در
چهار تکوورار در دو نوبووت   یبافت  یهانمونه  ند.نکیکمک م  ییگرما

توونش  ،شوواهدبه جز و  ندشد  یآورو غروب( جمع  دمدهیدر روز )سپ
-به  .اعمال گردیدساعت    1( به مدت  گرادیتدرجه سان  30)ی  حرارت

هووای ن آزمووایش در اثوور توونش حرارتووی ژنعنوووان مثووال، در ایوو 
AT5G65230  ،AT1G17950  ،AT1G79180 ،
AT1G73410،AT5G23000 ، AT3G12720 ،
AT1G57560، AT3G12820 دم و غووروب کوواهش در سووپیده
 بیان نشان دادند.
آوردن دیدگاهی دست  منظور بهبه  PRJNA411947آزمایش  

هووا در پاسووخ ژنی اختصاصی اندام های شبکهدر رابطه با استراتژی
 ها با اعمال تنش سرما به تنش سرما انجام شد. تغییرات بیانی ژن

ºC 4 ،هووای جوووان و بووال  و ، هیپوکوتیوول، گللپووه+ روی دانووه
ساعت بیان  27و  3های گیاه آرابیدوپسیس انجام شد. پس از گبر
های مشتل  بررسی گردید. مشووشص گردیوود رونوود دامها در انژن

در پاسخ بووه توونش سوورما   MYBهای  افزایش یا کاهش بیان ژن
کوواملا وابسووته بووه انوودام گیوواهی اسووت. بووه عنوووان مثووال، ژن 

AT1G09540   مگیری در بذر نسبت به لپه و برگ افووزایش چشوو
های جوان و بال  نسبت در بذر، گل  AT5G17800نشان داد. ژن  

چشمگیری نشووان داد. ژن بیان  ، هیپوکوتیل و برگ افزایش  به لپه
AT2G32460  هووا در بذر، گل بال  و جوان نسبت به دیگر بافووت
 داد. نشان افزایش بیان 
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 PRJNA295091آزمایش  PRJNA354369آزمایش 

  
 

 PRJNA488799 آزمایش
 

 PRJNA324514آزمایش 

  
 

 PRJNA411947آزمایش 

 
 سیدوپسیآرابدر  های غیرزیستی و پاسخ هورمونیدر اثر تنش MYBهای ن ژنای ب الگوی یحرارت هاینقشه  .3شکل 

 

 های زیستیدر تنش MYBهای آنالیز بیان ژن

در  هوواژن انیب لیدر پروفا راتییتغ PRJNA413141در آزمایش  
 بررسووی گردیوود. Verticillium dahliae-Arabidopsisتعامل 

Verticillium dahliae اسووت کووه خوواکزی  یپاتوژن آوند کی
 اهووانیاز گ  یعیوسوو    یوو در ط  یپژمردگوو   دیشوود  منجر بووه علائووم

موودت به  سیدوپسوو یآراب  یهاشهیشود. کشت همزمان قارچ با ریم
در   هوواژن  انیوو ب  لیدر پروفا  یادیز  راتییتغ  جادیساعت باعث ا  24

هووای عنوووان مثووال، ژنوجود گردید. در این آزمووایش بووههر دو م
AT1G74080  ،AT3G23250  ،AT5G56110 ،
AT1G74650  وAT4G12350  در تنش زیسووتیV. dahliae 
کاهش  AT1G08810و    AT5G62470  هایو ژنافزایش بیان  

 .دادندنشان بیان 

در    هوووا ژن   ان یووو ب   ل یووو پروفا   PRJNA261035در آزموووایش  
مووورد بررسووی    Vibrio vulnificus  بوواکتری   آلوده بووه آرابیدوپسیس  

 هووا در قرارگرفت. هوودف از ایوون مطالعووه ارزیووابی تغییوورات بیووان ژن 

   Vibrio vulnificusگی به  آرابیدوپسیس با گذشت زمان پس از آلود 
پس از تیمووار   ساعت   72و   4۸،  24،  12بود. پروفایل بیان ژن در صفر،  

دسووت آموود. مشووشص گردیوود برخووی از  به   Vibrio vulnificusبووا  
های زمووانی مشتلوو   ر پاسخ به این باکتری در دوره د  MYBهای ژن 

هووای  عنوووان مثووال، ژن انوود. بووه افزایش یا کوواهش بیووان نشووان داده 
AT1G74080  ،AT4G22680  ،AT5G23000  ،
AT4G12350  ،AT4G21440  ،AT2G47190  ،
AT1G48000  ،AT2G16720    وAT3G06490    پووس از سوواعت

،  AT1G18710  ،AT1G57560هووای  صووفر افووزایش بیووان و ژن 
AT2G39880   وAT5G40330   .کاهش بیان نشان دادند 
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 PRJNA413141آزمایش  PRJNA261035آزمایش 

  
 PRJNA326102آزمایش  PRJNA413057 آزمایش

 

 

 سیدوپسیآرابهای زیستی در در اثر تنش MYBهای ن ژنای ب الگوی یحرارت هاینقشه  .4شکل 

 

 Alternariaقووووارچ  A326102PRJNدر آزمووووایش 

brassicicola  .روی آرابیدوپسوویس مووورد بررسووی قوورار گرفووت
Alternaria brassicicola  یک پوواتوژن قووارچی نکروتروفیووک

مشرب است که سبب ایجاد بیماری لکه سیاه در خانواده براسوویکا 
، AT1G74080های  عنوان مثال، در این آزمایش ژنگردد. بهمی

AT2G47190 ،AT1G48000  وAT4G22680 بوووه  نسووبت
تیمار با این قارچ افزایش بیووان نشووان دادنوود و در مووواردی ماننوود 

AT5G16600  ،AT5G49330    وAT1G16490   کاهش بیووان
 نشان دادند.

هووای آرابیدوپسوویس بیووان ژن  PRJNA413057در آزمایش  
بررسووی قوورار  مووورد Plutella xylostellaبووه نفوووذ لارو  نسبت

، AT1G66390 ،AT1G66370هووووووووای گرفووووووووت. ژن
AT2G47190  ،AT1G48000  ،AT1G06180   و
AT1G56650   با نفوووذ ایوون لارو افووزایش بیووان نشووان دادنوود و

، AT2G39880 ،AT5G11510 ،AT4G01680هووووووای ژن
AT2G23290  ،AT5G40330  ،AT5G16600 ،
AT3G12820  وAT2G02820 .کاهش بیان نشان دادند 

 

 گیری و پیشنهادها نتیجه
صووورت هماهنوو  هزاران ژن به  اه،یگ  کی  یدر هر لحظه از زندگ

کنند و به آن کمک کنند   میشوند تا رشد و نمو آن را تنظیم  انیب

بووا رشوود  ندیدر فرآ اهانیکه گ یستیزریغ زیستی و یهاتنشدر  تا  
موضوووع اکثوور  امووروزه .، مقاومت نشووان دهنوودشوندیمواجه مآن 

در   ریوو درگ  یدیوو کل  یهاژن  ییشناسا  رزی مولکولیتحقیقات کشاو
 هووای زیسووتی وبووه تنش اهیوو گ یهاپاسووخ فرآینوود رشوود و نمووو،

باشوود. نتووایج می  هاآن  یمولکول  یهاسمیمکان  یو بررس  یستیرزیغ
ای از دهد عوامل رونویسووی در طیوو  گسووتردهت نشان میتحقیقا
های زیسووتی تنشهای دفاعی در  های رشد و نمو و پاسخمکانیسم

 کنند.  و غیرزیستی نقش کلیدی ایفا می

در دو گیوواه  MYBدر ایوون مطالعووه، اعضووای خووانواده ژنووی 
-( و دو گیاه تک139( و آرابیدوپسیس )121زمینی )ای سیبدولپه
( شناسووایی و از نظوور تکوواملی و 144( و جووو )190) ای ذرتلپووه

خانواده پراکنش ژنومی بررسی شدند و خصوصیات عملکردی این  
های زیستی و غیرزیستی و پاسخ هورمونی براسوواس ژنی در تنش

در آرابیدوپسوویس ارزیووابی گردیوود. در   RNAseqهای بیووانی  داده
و در د MYBشووده  های حفاظووتبررسی خصوصیات تکاملی دامنه

 ،ای ذرت و جو از نظر همردیفی و ترتیب قوورار گوورفتنلپهگیاه تک
د و این خصوصیت در رابطه با شباهت چشمگیری با یکدیگر داشتن

ولووی   ؛زمینی و آرابیدوپسیس نیز صادق بووودای سیبدو گیاه دولپه
ای هووا از دولپووهایلپهدر تک  MYBشده  های حفاظتتفاوت دامنه

رغووم رسد که علووینظر میت دیگر، چنین بهعبارتوجه بود. بهقابل
ها، این خووانواده ایلپهها و دوایلپهدر تک MYBهای  شباهت ژن
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هووا از یکوودیگر ایلپووههووا و دوایلپووهژنی در مسیر تکاملی در تک
ترین زیرگروه از خانواده رایج  2R-MYBاعضای  اند.  انشقاق یافته

MYB  و تنها یک عضووو از دند  ای بوای و دولپهلپهدر گیاهان تک
تکوورار   دادیوو روفقط در ذرت مشاهده شوود.    4R-MYBزیرخانواده  

در گونووه اسووت.    در  هوواژن  یعملکوورد  زیدر تمووا  یژن عامل مهم
 و MYBهای ژن ریتکث یمهم برا  ریمسگیاهان مورد بررسی یک 

 segmentalها در ایوون خووانواده ژن یعملکرد زیتما یاصل لیدل

duplication     و منفووی   مثبووتتکوواملی    نجر به گزینشمبود که
در   MYBهووای خووانواده  تکرار ژن  دادیروگردیده است. همچنین،  

 یژنوو   خانوادهتوجه بود.  ژنوم ذرت در مقایسه با سه گیاه دیگر قابل
MYB    زمینی، آرابیدوپسوویس، سوویب یهوواکروموووزومروی تمامی

 ذرت و جو با پراکنش غیریکنواخت قرار گرفته بودند.
ژوهش، وجود عناصر تنظیمی متنوع و متعدد پاسخ به در این پ

دلالووت بوور   MYBهای  انداز ژنناحیه راه  ها درها و هورمونتنش
هووای ایوون ابرخووانواده دارد. همچنووین بررسووی تنوع کارکردی ژن

پروفایل بیانی این خانواده ژنی در پنج آزمایش تنش غیرزیسووتی و 

آرابیدوپسوویس   پاسخ هورمونی و چهار آزمووایش توونش زیسووتی در
عنوووان بود. به  MYBهای خانواده  بیانگر الگوی بیانی متفاوت ژن

مثال، در بیش از یک آزمایش تنش غیرزیستی و پاسخ هورمووونی، 
، AT1G57560 ،AT2G47190هوووای ژن الگووووی بیوووان
AT3G23250  وAT1G56650  تغییوور کردنوود. همچنووین، در

ای هوو بوویش از یووک آزمووایش توونش زیسووتی، الگوووی بیووان ژن
AT1G74080،  ،AT4G12350  ،AT4G22680 ،
AT2G47190  ،AT1G48000  ،AT2G39880 ،
AT5G40330    وAT5G16600   ،تغییر کردنوود. از طوورف دیگوور

زیسووتی و  در چنوودین توونش AT2G47190الگوووی بیووان ژن 
غیرزیسووتی افووزایش بیووان نشووان داد. بررسووی بیوانفورموواتیکی 

هووای های بیووانی ژن، مطالعات تکمیلی دادهMYBابرخانواده ژنی  
ه موودل بووا هوودف منتشب، مسیر را برای تولیوود گیاهووان تراریشتوو 

نماید که در های القاکننده مقاومت به تنش تسهیل میبررسی ژن
تواند منجر به تولید گیاهووان مقوواوم بووه نهایت نتایج تحقیقات می

 تنش از طریق اصلام نباتات یا بیوتکنولوژی گردد.   
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A B S T R A C T 
One of the most harmful pests of Zagros forests is the Tortrix viridana (Lep. 
Tortricidae). Genetic diversity of Tortrix viridana host plant populations in the 
oak forests of northwestern Iran and the northern Zagros region was 
investigated using 28s gene sequence. The samples were collected from the 
forest areas of west Azarbaijan, Lorestan, Kurdistan and Kermanshah 
provinces. They were in the larval stage, were kept in laboratory conditions 
until they turned into pupa and then into a complete insect. DNA extraction was 
done by CTAB method. Also, in order to amplify the 28s region, the 28s gene 
sequence of Tortrix genus was used from NCBI for primer design. The desired 
region was amplified using the PCR method and the PCR products were 
sequenced. 21 samples were selected to investigate genetic diversity using the 
28s gene, and 18 sequences DNAs were of suitable quality for further 
investigations. The DNA sequences were edited using Bioedit software and 
aligned using MegaX software, and the phylogenetic tree was drawn by 
UPGMA method with 1000 sampling repetitions. The evaluation of the genetic 
structure of populations showed that the diversity between populations is 
greater than within populations. The results of the phylogenetic tree also 
showed that different samples of the Tortrix viridana have genetic diversity 
based on geographical distance. Therefore, the time of appearance of the pest, 
their behavior and their type of control and management are also different. 
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علمي نشريه   

فناوري گياهان زراعي زيست  

  
 »مقاله پژوهشي«

 .Tortrix viridana L. (Lepخـوار بلـوط   ي جوانـه  تنـوع ژنتيكـي پروانـه   بررسـي  

Tortricidae)  28هاي بلوط زاگرس با استفاده از  در جنگلs rDNA 

 
3يغبار حامد، *2يفاتح فواد، 1يمجد محمد، 1ونديموس رضوان

 

  چكيده
 Tortrix viridana (Lep. Tortricidae)خوار بلوط  ي جوانه هاي زاگرس، پروانه يكي از مضرترين آفات جنگل
هاي بلوط شمال غرب ايران و  خوار بلوط در جنگل ي جوانه هاي گياه ميزبان پروانه است. تنوع ژنتيكي جمعيت

هاي  ها، در مناطق جنگلي استان آوري نمونه بررسي شد. جمع 28sي زاگرس شمالي با استفاده از توالي ژن  منطقه
ي لاروي  آوري شده كه در مرحله هاي جمع ونهآذربايجان غربي، لرستان، كردستان و كرمانشاه صورت گرفت. نم

ي كامل تبديل شوند، در آزمايشگاه نگهداري شدند. استخراج  بودند تا زماني كه به شفيره و سپس به حشره
DNA  به روشCTAB  28انجام و به منظور تكثير ناحيهs  28از توالي ژنs  جنسTortrix  ازNCBI  براي

يابي شدند.  توالي PCRتكثير و محصولات  PCRي مورد نظر با استفاده از روش  طراحي پرايمر استفاده شد. ناحيه
 DNAنمونه با كيفيت بالاتر توالي  18انتخاب شد كه  28sنمونه براي بررسي تنوع ژنتيكي با استفاده از ژن   21

ويرايش و با  Bioeditبا استفاده از نرم افزار  DNAهاي  هاي بيشتر مورد استفاده قرار گرفت. توالي براي بررسي
برداري ترسيم گرديد.  تكرار نمونه 1000با  UPGMAتراز شد و درخت فيلوژنتيك به روش  MegaXنرم افزار 

ها است. نتايج درخت  ها بيشتر از درون جمعيت ها نشان داد كه تنوع مابين جمعيت ارزيابي ساختار ژنتيكي جمعيت
ي جغرافيايي داراي تنوع  خوار بلوط بر اساس فاصله ي جوانه ف پروانههاي مختل فيلوژنتيك نيز نشان داد كه نمونه

 ژنتيكي هستند. بنابراين زمان ظهور آفت، رفتار و نوع كنترل و مديريت آفت آنها هم متفاوت است.

 كردستان، دانشگاه ،ياهيگ ديتول و كيژنت گروه1
 .رانيا سنندج،

 .رانيا تهران، نور، اميپ دانشگاه ،يكشاورز گروه2
  .رانيا سنندج، كردستان، دانشگاه ،ياهپزشكيگ گروه3
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Tortrix viridana  ، ،28آفت، فاصله جغرافياييs rDNA.   
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  مقدمه
هـاي طبيعـي و   پـذير و از سـرمايه   يكي از منـابع تجديـد   ها جنگل
باشـند.   هاي اصلي توسعه و رشد اقتصادي هر كشوري ميپشتوانه
 4/7ميليون هكتار وسـعت دارنـد و حـدود     4/12ي ايران ها جنگل

انـد (غبـاري و همكـاران،     درصد از سـطح كشـور را پوشـش داده   
 ترين و ي زاگرس مهمها گلجن ،عد از جنگل هاي شمال). ب1386

 ي كشور هستند كه حفاظت از آب و خاكها جنگلترين  ارزش با

ملي، مهيا كردن شرايط زيسـتي بـراي سـاكنان محلـي و      از جنبه
بـه شـمار    ها جنگلاين  فوايدترين  محصولات چوبي از مهم توليد
 ).Jazirehi and Ebrahimi-Rastaghi., 2003( آيند مي

هاي مختلـف بلـوط در    گونه رويشگاه رينت و وسيع ترين اصلي
 و به همين دليل ايـن منطقـه   هستند زاگرس هاي كوه رشته ،ايران

ي هـا  جنگـل اي را به خود اختصاص داده است.  اهميت بسيار ويژه
ــالغ بــر   ــا مســاحتي ب درصــد از  40ميليــون هكتــار،  5زاگــرس ب

 ترين تـأثير  ي ايران را به خود اختصاص داده است و بيشها جنگل
را در تأمين منابع آب زيرزميني، توليـد اكسـيژن، حفاظـت خـاك،     
تعديل آب و هوا و امرار معاش سـاكنين منطقـه دارنـد (طـالبي و     

هــاي غالــب در درصــد تيــپ گونــه 70). حــدود 1384همكــاران، 
باشد. كه اين درختـان   ي زاگرس شامل درختان بلوط ميها جنگل

 ، ويـول )Quercus infectoria( هـاي دار مـازو  بلوط شامل گونه
)Quercus  libani(  ــرودار ــوط ب  )Quercus brantii( و بل

شمال غرب كشور آغاز و تا مناطق غـرب و   انتهايكه از  باشد. مي
در  ساليان اخيردر ). 1384را دربرگرفته اند (مظفريان، جنوب غرب 

هايي ها و شرايط اقليمي بخشبوم اثر تغييرات ايجادشده در زيست
هـايي واقـع   آفـات و بيمـاري   هجـوم ي زاگرس مـورد  ها جنگلاز 

براي مـرگ و   ي رااند كه وضعيت بسيار حادي داشته و شرايط شده
   ).Marvi-Mohajer, 2005( كرده استها فراهم  زوال آن

هاي مختلـف   يكي از آفات مخرب كه در چند دهه اخير، گونه
نـه  بلوط را در جنگل هاي زاگرس مورد حمله قرار داده است، پروا

ي هـا  جنگل يداريپا) است. Tortrix viridana( خوار بلوط جوانه
از جملـه پروانـه جوانـه خـوار      يعوامل متعدد ي لهيبه وس زاگرس
(غبـاري و همكـاران،    شـود  يم ديتهد )Tortrix viridana( بلوط

  )Tortrix viridana( خـوار بلـوط   شـيوع پروانـه جوانــه  ). 1386
و با  دارددر بسياري از نقاط وجود  و محدود به منطقه خاصي نبوده

ويژه در مناطق جنگلي زاگرس شمالي و ميـاني  طغيان هر ساله به
 كنـد و يكـي از  خسارات چشمگيري به درختان بلوط تحميـل مـي  

درختان جنگلـي در منطقـه رويشـي زاگـرس      مشكلاتترين  مهم
 حـال  در آفـت  ايـن  ايـران  ). در1394(زرگران و همكـاران.   است

 و كهگيلويـه  غربـي،  آذربايجـان  هـاي  اسـتان  در دتش ـ بـه  حاضر
 ,Sabeti( اسـت  پراكنـده  كرمانشاه و لرستان بويراحمد،كردستان،

هاي زاياي  پروانه جوانه خوار بلوط از طريق تغذيه از جوانه )1995
 Hunter( كنـد  درختان خسارت سنگيني به درختان بلوط وارد مي

et al., 2008.( ســال بــوده و  ايــن آفــت داراي يــك نســل در
زمـان بـا    هم گذراني آن به صورت تخم است. خسارت آن زمستان

هـاي اول و   و سـن  شـود  خروج لاروها از اواخر اسفندماه شروع مي
 ,.Serra et al( كننـد  مـي  دوم لاروهـا در داخـل جوانـه زنـدگي    

 هـا شـروع بـه    لاروهاي سن سوم پس از خروج از جوانه .)2014

 ها را تـا   ند و در ضمن تغذيه، برگكن هاي جوان مي تغذيه از برگ

 هـاي  تنند، ولي شدت تغذيه و خسارت بالا در سـن  كرده و تار مي

 چهارم و پنجم لاروي ظاهر شده به طوري كه در بعضي از مـوارد 
هــاي طغيــان درختــان را بــه طــوركلي عــاري از بــرگ  در دوره و

 ).Fazeli and Abaei, 1990( كنند مي

هــاي  هــاي ميزبــان، كنتــرل گونــهعوامــل مختلفــي از جملــه 
شيميايي، فاصله جغرافيايي و موانع جغرافيايي، روي تنوع ژنتيكـي  

 ژنتيكـي  تنـوع  گـذارد. ارزيـابي   و ساختار ژنتيكي حشرات تاثير مي
 ايـن  ژنتيكي ساختار تعيين به خوار بلوط، جوانه پروانه هاي جمعيت
 تيكـي ژن تمـايز  وضـعيت  و ها جمعيت بين جريان ژني ميزان آفت،

 به پي بردن براي اطلاعاتي چنين. مي تواند كمك كند ها جمعيت
 حيـاتي  شـمالي  زاگرس بلوط جنگل آفت در اين پراكنش وضعيت
 و كليـدي  هاي مؤلفه از يكي آفت كه پراكنش اين چرا بود، خواهد
 كنتـرل  به منظور آفت مديريت هاي اجراي برنامه با رابطه در مهم
 انتخاب براي مي تواند اطلاعات اين اين،بر  افزون. است آن موثر

 باشـد  سـودمند  آفـت  ايـن  كنترل وكارآمد مناسب هاي استراتژي

  ).1401(مرادي و همكاران، 
و شناسـايي تنـوع ژنتيكـي     هـا  جنگلچنين مديريت پايدار  هم

هـاي  هگـا ي كشـور بـه عنـوان ذخيـره    ها جنگلبراي محافظت از 
ضـرورت در مـواقعي كـه    ژنتيكي بسيار حائز اهميـت اسـت. ايـن    

اي هستند  هاي طبيعي يك گونه داراي اهميت اقتصادي ويژه توده
). Jones and Despland., 2006( انــد بســيار داراي اهميــت

شناخت و گسترش يك شيوه كارآمد براي مديريت هرچه بهتـر و  
كارآمدتر آفت مهم مذكور، نيازمند شناخت هرچـه بيشـتر آفـت و    

ــان آن اســت  ــ(غميزب ــدا اثي ــاران،  نيل . يكــي از )1399و همك
هايي كه در كنار شـناخت دشـمنان طبيعـي، سـموم مـؤثر و       جنبه

اي آفت مورد نياز است، بررسـي  عادات رفتاري، توليدمثلي و تغذيه
اسـت كـه    )T. viridana( تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خـوار بلـوط  

تـري از بيولـوژي آفـت و تغييـرات     درك درست و دقيـق منجر به 
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تواند در امر مديريت آفت مذكور شود كه مياي آن ميگونه درون
ي بلوط بسيار مؤثر باشد ها جنگلبه عنوان يكي از مهمترين آفات 

)DuMerle, 1999.(  
هاي ژنتيك مولكولي، پيشرفت بزرگي را در زمينـه   اخيرا روش

اي از  چنـين مجموعـه   انـد. هـم   زيست شناسي تكاملي ايجاد كرده
شوند  براي مطالعه تنوع ژنتيكي به كار برده مي ابزارهاي مولكولي

هاي خاصي آغـاز   از ارگانيسم DNAكه اين مطالعات با استخراج 
شده و براي اهدافي چون بازسازي تاريخ فيلوژنيك هر گونه داخل 
مجموعه، ژنتيك جمعيت و برسي ويژگي هاي ژنتيكي گياهـان و  

 Wharton et al., 2000; Wang and( روند جانوران به كار مي

Messing, 2003.(  
يا پروتئين هسـتند   DNAهايي از  نشانگرهاي مولكولي توالي

باشـند و بـا    ها مـي  هاي مشخصي روي كرومزوم كه داراي جايگاه
 Bhau et( يك سري صفات بخصوص ارتباط و پيوستگي دارنـد 

al., 2014.(   انواع مختلفي از نشانگرهاي مولكولي وجود دارد كـه
دهنـد و   ها و موجودات مختلف را نشان مي گونه يكي بينتنوع ژنت

هايي از جمله سـنجش آسـان و سـريع، تكـرار پـذير       داراي مزيت
باشـند و امكـان تبـادل اطلاعـات بـين       بودن، دسترسي آسان مي

  ).Schroeder et al., 2010( هاي مختلف دارند آزمايشگاه
RNA 28ريبوزوميS  كي RNA يبـرا  يبوزومير يساختار 

 يهـا  بـوزوم يدر ر دياس ـ كي ـبونوكلئير يبـوزوم يواحد بزرگ ر ريز
 يا هيــاز اجــزاء پا يكــيو  يوتيوكــاري يهــا ســلول يتوپلاســميس
ــهاســت. ا آن ــوزومير RNAســاخت  هــم ،RNA ني در  23S يب

 به .است يتوكندريكُدشونده توسط م RNA 16Sو  ها وتيپروكار
گفتـه  28S،  28S rDNA يبـوزوم ير RNAكُدكننـده   يهـا  ژن
 يهـا، بـرا   ژن ني ـا كينوكلئ دياس يتوال سهياز مقا ي. گاهشود يم

فيلـوژنتيكي و برسـي    يها ساختار درخت يمولكول ليتحلتجزيه و
 ـ يهـا  هـا، حشـرات، خـرس    قـارچ  ان،ي ـآغازتنوع ژنتيكي در و  يآب

در ايـن  ). Nugnes et al., 2015د (شـو  يداران اسـتفاده م ـ  مهره
، 28sژنتيكي پروانه جوانه خوار بلوط با استفاده از ژن مطالعه تنوع 

 بر اساس فاصله جغرافيايي و فاصله ژنتيكي بررسي مي شود.

 
 پيشينه پژوهش

دهـد و  مطالعه ژنتيك جمعيت، الگوهاي تنوع زيستي را نشان مـي 
هاي تمايز و سازگاري تكـاملي، از جملـه جريـان    در مورد محرك

 دهـد. ايـن  اطلاعاتي را به ما مـي  ژن، رانش ژن و انتخاب طبيعي
گيـري در مـورد   تواند درك مـا را نسـبت بـه تصـميم    موضوع مي

هــاي صــحيح مــديريت و حفاظــت افــزايش دهــد انتخــاب روش

)Sunde et al., 2020(.     مطالعه و بررسي سـاختار ژنتيكـي و تنـوع
هـاي ميزبـان،     ژنتيكي در حشرات امكان دارد از عواملي چـون گونـه  

ي جغرافيايي و موانع جغرافيـايي تـاثير بپـذيرد و همچنـين در      فاصله
ساختار و تنوع ژنتيكي به تعداد  Lepidopterousهاي  برخي از گونه

 .)Men et al., 2017( ها بستگي داردنسل و ظرفيت مهاجرت آن

خــوار بلــوط در دنيــا در زمينــه بررســي تنــوع ژنتيكــي جوانــه
اي در مطالعه ،طور مثالهاي متعددي انجام گرفته است. به بررسي

در كشور آلمان با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره انجام شده، اثر 
خوار بلـوط مـورد   فاصله جغرافيايي بر جدايي جمعيتي پروانه جوانه

  ).Schroeder et al., 2010( بررسي قرار گرفته است
ايي جمعيتي  در شهر مونستر كشور آلمان بررسي تنوع درون گونه

از پروانه جوانه خوار بلوط انجام شد كه در آن بررسي از نشـانگرهاي  
استفاده كردند كه بيانگر آن بـود كـه تنـوع     2و  1سيتوكروم اكسيداز 

درون گونـه ايـي    تر از تنـوع  انه بيشدرون گونه ايي در اين شب پرو
ساير حشراتي است كه قبلا روي آنهـا بررسـي انجـام داده انـد و     

ها در بين جمعيت هاي  همچنين تفاوت در فراواني انواع هاپلوتيپ
مورد بررسي بالا است كه ايـن بيـانگر آن اسـت كـه ماركرهـاي      

  T. viridanaيافته تـا كنـون بـراي مطالعـات ژنتيكـي در      توسعه
در بررسـي  ). Schroeder and Scholz, 2005( مناسب هسـتند 
انجـام شـد، از    2019و همكاران در سـال   Serraديگر كه توسط 

 2و  1 دازياكس ـنشانگرهاي ريزماهواره و نشـانگرهاي سـيتوكروم   
 پروانـه هـاي   از آن بـود كـه جمعيـت    استفاده شـد. نتـايج حـاكي    

هـاي مختلـف بلـوط در منطقـه      خـوار بلـوط بـر روي گونـه     جوانه
اي براسـاس فاصـله جغرافيـايي،     ساردينين و ساير مناطق مديترانه

هـا   بلوط، فنولوژي برگ و زمـان خـروج از تخـم پروانـه     هاي  گونه
نيـز   28Sدر زمينـه اسـتفاده از ژن    داراي تنـوع ژنتيكـي هسـتند.   

ــوا    ــه عن ــت. ب ــه اس ــورت گرفت ــاتي ص ــال از مطالع  RNAن مث
زنبـور عسـل اروپـايي    براي بررسي تنوع ژنتيكـي    28Sريبوزومي

)(Apis mellifera   زنبـور  به منظور كمك به حفظ تنوع ژنتيكـي
از  يا گسـترده  فيطعسل اروپايي در زمينه كمك به گرده افشاني 

 و پـايين  ژنتيكـي  تنوع هاي شاخصاستفاده شد و  يزراع يها گل
 Meemongkolkiat etدادنـد   نشان را ها گونه بين و درون تنوع

al., 2019) .(28 هــاي ژن اي ديگــر از در مطالعــهS  در خــانواده
كـه يكـي از   ) Hemiptera: Coccoidea( هاي گيـاهي  شپشك
بـراي   هسـتند  حشـرات  هاي گروه ترين رسان آسيب و ترين مهاجم

 Amouroux( ها استفاده شد شناسايي ژنتيكي و مورفولوژيكي آن

et al., 2017.(    28در بررسـي ديگـر، از ژنS   در كنـه شـكارچي 
Amblyseius largoensis   ــه ــق ب ــدكه در آن موف ــتفاده ش اس



  35    )31-44( 1402سيزدهم، شماره دوم، پياپي چهل و چهارم، زمستان  فناوري گياهان زراعي، سال علمي زيستمجله     
  

 ).Navia et al., 2014( شـدند هـا   بنـدي كنـه   شناسايي و طبقـه 
 Tortrix viridanaارزيابي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خوار بلـوط  

در داخـل و بـين    Quercus roburي  بلـوط   فعـال بـر روي گونـه   
هاي حشره مذكور با استفاده از نشـانگرهاي ميتوكنـدريايي و    جمعيت

توده بلوط در شمال غربي آلمـان   10بر روي  AFLPكلروپلاستي و 
مورد بررسي قرار گرفـت. نتـايج حاصـله از نشـانگر ميتوكنـدريايي و      

AFLP خوار بلوط بيشتر  هاي پروانه جوانه تنوع ژنتيكي درون جمعيت
ي جريـان ژنـي بـالا مـابين     دهنـده ها بود كـه نشـان  ن جمعيتاز بي

 ,Schroeder and Degan(ها است. در بررسي كه توسـط  جمعيت

ها و پروانه جوانه خوار بلوط انجـام شـد،   روي تنوع ژني بلوط )2008
داري را براي هر دو نشانگر نشان داد. به  نتايج همبستگي منفي معني

در الگوهاي تنوع ژنتيكـي ميزبـان و    طور خلاصه، دلايل اين تفاوت
هـاي مختلـف ظهـور نسـل،     توان در زمـان ي گياهخوار را ميحشره

اي در مطالعـه  افـت ها و پتانسيل پراكنـدگي آفـت مـذكور ي   مكانيسم
بـراي تعيـين تنـوع     2010و همكاران در سـال   Schroederتوسط 

از خـوار بلـوط    ي پروانـه جوانـه  ژتتيكي يك جمعيت ايزوله و جداشده
بـا   (جنوب روسيه) Bashkir Transuralلحاظ جغرافيايي در منطقه 

پنج جمعيت ديگر با استفاده از هشت نشانگر ريزماهواره مورد بررسي 
نفـر   62تـا   48قرار گرفتند. تعداد نمونه مورد بررسي در هر جمعيـت  

بوده كه نتايج نهايي حاصله حـاكي از آن بـود كـه تنـوع ژنتيكـي در      
بيشتر از جمعيت در مركز منطقه توزيع بوده اسـت.   جمعيت جدا شده

توانست مخزن ژني اين جمعيـت را شـكل   در طي آناليزهايي كه مي
اي كشف نشد. پديده انتخاب طبيعي موجب دهد اثرات محدود كننده

توانـد  هاي خاص در درون اين جمعيت شده و اين عامل مي حفظ آلل
اي در اين جمعيت رمنتظرهتوجيهي براي ايجاد تنوع ژنتيكي بالاي غي

  .)Shroeder et al., 2010(  باشدايزوله شده 
  

  روش شناسي پژوهش
هـاي كردسـتان، كرمانشـاه،     ي بلوط استانها جنگلدر اين مطالعه از 

آذربايجان غربي و لرستان بـه صـورت تصـادفي و براسـاس فاصـله      
گونـه  ژنوتيپ به صـورت لارو و شـفيره از روي    18جغرافيايي، تعداد 

در اسـتان   آوري شد. به ترتيب جمع )Quercus branti( بلوط برودار
 5ايستگاه، در آذربايجـان غربـي    5ايستگاه، در كرمانشاه  7كردستان 

برداري، مـورد   ايستگاه نمونه 4ايستگاه، و همچنين در استان لرستان 
هـاي نمونـه    ). حداقل فاصله بين ايستگاه1ند (جدول قرارگرفتمطالعه 
نمونـه كـه    1بـرداري   كيلومتر بود و در هر ايستگاه نمونه 30برداري 

آوري شد. طول و عرض جغرافيايي و  نماينده يك جمعيت است، جمع
  ثبت گرديد. GPSارتفاع از سطح دريا نيز به وسيله دستگاه 

  

  
  )Gao et al,.2020( نمايش مناطق جغرافيايي كه نمونه برداري در آنجا انجام شد (كردستان، كرمانشاه، آذربايجان، لرستان) .1 شكل
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آوري شـده و   جمع بلوطهاي پروانه جوانه خوار لاروها و شفيره
در محيط مناسب در آزمايشگاه ژنتيـك و بيوتكنولـوژي دانشـگاه    
كردستان، نگهداري شدند تا زماني كـه تبـديل بـه حشـره كامـل      

كامل ظهور يافته را به وسيله اتيل استات  شوند. و در پايان حشرات
هـا را در  معدوم نموده و به تفكيك منطقه جغرافيـايي ميزبـان، آن  

درصد قرار داده و در يخچـال بـا    70ي حاوي الكل ا ظروف شيشه
  .شدندگراد نگهداري  درجه سانتي 4دماي 

 DNAهاي مولكولي اسـتخراج   سپس به منظور انجام بررسي
 CTAB )Dumolin etاز قسمت سر و تنه حشره كامل با روش 

al., 1995( ي اول بـراي   حلـه با مقداري تغيير انجام گرفت. در مر
هـاي حشـره مـذكور، از نيتـروژن مـايع       فريز و خرد كردن نمونـه 

هـاي حشـره    در مرحله ي اول براي خرد كردن نمونهاستفاده شد. 
ميكروليتري كه هـر يـك    5/1هاي  ها را به ميكروتيوب مذكور، آن

كـرده و بـا     داراي برچسب مربوط به نمونه مورد نظر بودند منتقل
 630پس س ـها فريز و خـرد شـدند.    وژن مايع نمونهاستفاده از نيتر

 :Tris Base pH ، رصدد CTAB) CTAB1 ليتر از بافر  ميكرو

 مــولار ، يلــيم 100 7/5 NaCl700  مــولار يلــيم ، EDTA50 
 ميلي مـولار  140 مولار، مركاپتواتانول ليمي  ليتـر از  ميكـرو  70و  )

SDS10 گـراد  سانتي درجه 65(با دماي  شده رصد از پيش گرمد( 
و بـه   شـده بـه آن افـزوده    Kميكرو ليتر پروتئيناز  15 و همچنين

در بن ماري  سانتيگراد درجه 55 ساعت در دماي 18 الي 12 مدت
 ميكـرو ليتـر از    240 و سـپس  قرار داده شد NaCl 5  3 مـولار و 

در  دقيقـه  15 و به مدت شدميكرو ليتر مركاپتواتانول به آن اضافه 
. پس از ليز شدن گرفت قرار ماري در بنگراد  درجه سانتي 37 دماي

 و به مـدت شد  ميكرو ليتر كلروفرم به آن اضافه 250كامل نمونه،
 15 صورت دستي تكان داده و سـپس بـه مـدت    به دقيقه 10-15

 دور در دقيقه به مـدت  1200 و گراد درجه سانتي 4 دقيقه در دماي
بـين بـردن    ايـن مرحلـه بـراي از    سانتريفيوژ انجام شد. دقيقه 15

رويـي را بـه يـك     شـد. فـاز   آلودگي پروتئيني يكبار ديگـر تكـرار  
 -20(ميكرو ليتر ايزوپروپانول سرد  700داده و  ميكروتيوب انتقال

دقيقـه   15 و سپس به مدتگرديد به آن اضافه  )گراد سانتيدرجه 
سـانتريفيوژ   گراد درجه سانتي 4 دور در دقيقه و در دماي 1200 در

ميكـرو ليتـر    500 پس فاز رويي را دور ريخته و با. سانجام گرفت
 پلـت بـا  نهايتـا  را شستشـو داده و   )رسوب(درصد پلت  70 اتانول

و  سپس بـا اسـتفاده از دسـتگاه بيوفتـومتر    شد. جريان هوا خشك 
اسـتخراج   DNAدرصد كميت و كيفيت  2/1الكتروفورز ژل آگارز 

ها و همچنـين   شده مورد بررسي قرار گرفت. و جهت مشاهده باند
اســتفاده شــد. بــا  UV doc، از دســتگاه DNAبررســي كيفيــت 

 DNAهاي رقيق شـده   گيري دستگاه بيوفتومتر، جذب محلو كار  به
طـول مـوج جـذب حـداكثري نـوري       ( نانومتر 280در طول موج 

جـذب اسـيدنوكلئيك)   طـول مـوج   (ي نـانومتر  260هـا) و  پروتئين
 DNAهاي  گيري شد و همچنين نسبت جذب نوري محلول اندازه

نانومتر كه خود شاخص ميـزان   280نانومتر به  260در طول موج 
  است، محاسبه شد. DNAخلوص 

  

  فياييبرداري از نظر ارتفاع از سطح دريا و موقعيت جغرا هاي مناطق نمونه ويژگي .1 جدول
محلنام  طول و عرض جغرافيايي ايارتفاع از سطح در زبانيگونه م  شناسه

1286  N3٨20٢4.6 E4١1907.8  ،كاني سوره ،بانهكردستان برودار 4kurd 
1238 N352216.0 E461620.1 سورين ،، بانهكردستان برودار 5kurd 
1360 N352216.0 E461620.1 ،سيف تاله ،بانه كردستان برودار 14kurd 
1286 N352704.1 E461322.7 ،ناريد يكان وان،يمر كردستان برودار 17kurd 
1367 N٣١2704.1 E461322.7 ،بسطام وان،يمر كردستان برودار 15kurd 
1395 N352431.6 E461811.9 ،چناره وان،يمر كردستان برودار 16kurd 
1395 N352431.6 E461811.9 ،دزلي وان،يمر كردستان برودار 18kurd 
1367 N353552.6 E460721.9 نودشه ،مانشاهكر برودار 2k-r 
1360 N353552.6 E460721.9 پاوه ،مانشاهكر برودار 3k-r 
1360 N353350.2 E466546.8 قوري قلعه ،مانشاهكر برودار 6k-r 
1535 N3530029 E460633.6 جوانرود ،مانشاهكر برودار 7k-r 
1520 N360121.9 E451103.2 هرسين ،مانشاهكر برودار 1kr 
1520 N360121.9 E451103.2 پيرانشهر ،آذربايجان غربي برودار 9az 
1374 N355642.0 E455704.2 بادين آباد،آذربايجان غربي برودار 10az 
1312 N362843.7 E451917.0 ميرآباد ،يغرب جانيآذربا برودار 11az 
1312 N362843.7 E451917.0 نلاس ،يغرب جانيآذربا برودار 12az 
1340 N362255.7 E452336.0 سردشت ،يغرب جانيآذربا برودار 13az 
1340  N362255.7 E452336.0 8  مازودار  نورآباد ،لرستانlores 
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ها، با استفاده از تـوالي گونـه هـاي نزديـك در      طراحي پرايمر
، Primer3به وسيله نـرم افـزار آنلايـن     NCBIپايگاه اطلاعاتي 

  انجام شد.
هاي استخراج شده را رقيـق كـرده و در     DNAدر اين مرحله 

منظور  به استفاده كرديم. از آن )PCRمراز ( پليايي  واكنش زنجيره
استفاده شـد. واكـنش    كلريترموسااز دستگاه  PCR1انجام واكنش 

PCR  بـــا اســـتفاده از كيـــتPCR )Master mix ،Primer-

R،Primer-F ،DNA   الگو، آب دوبار تقطير شده) با حجم نهايي
هاي از پيش طراحي شده انجـام   ميكروليتر و استفاده از آغازگر 20
از  آغـازگر  در اين تحقيق طراحـي ).  Hebert et al., 2004( شد

RNA  28ريبــوزوميs  صــورت گرفــت. ابتــدا منطقــه كنترلــي از
RNA نزديك بـه گونـه   هاي  ريبوزومي براي گونهT. viridana 

خـش  در ب )NCBI( يدر سايت مركز ملي اطلاعـات بيوتكنولـوژ  
شد و توالي به دست آمده از اين سايت بـراي    وجو نوكلئوتيد جست

سپس بـا  ادامه مراحل طراحي آغازگر، مورد استفاده قرار داده شد. 
آغـازگر مـورد نظـر طراحـي شـد        primer3استفاده از نرم افـزار 

ــدول  ــه   ) 2(ج ــنتز ب ــت س ــدي جه ــوالي نوكلئوتي ــت ت و در نهاي
آمريكا ارسال گرديد. بعد از سنتز آغازگر مورد   Genscriptشركت

هـاي شـركت مربوطـه     نظر و دريافت آن با توجه به دسـتورالعمل 
 PCRپس از انجام واكـنش   رقيق شد و مورد استفاده قرار گرفت.

درصد اسـتفاده   2/1رز جهت مشاهده قطعات تكثير يافته از ژل آگا
الگوهاي مشاهده شدند.  UVdocشد. سپس باندها توسط دستگاه 

ي  صورت كدگذاري حروف لاتين امتيازدهي شـد. فاصـله   نواري به
ها بر اساس ضريب نئي محاسبه و دنـدروگرام  ژنتيكي بين جمعيت

و   Bioeditبا استفاده از نرم افـزار  neighbor-joining2به روش 
MEGA براي تعيين تـوالي   .ها رسم شد بندي ژنوتيپبراي دسته

هايي كه براي تكثير آن به كار برده شـد   از همان آغازگر 28sژن 
ها توسط شركت بيومجيك انجام گرفـت.   استفاده شد. تكثير توالي

هـاي بـه كـار رفتـه در ايـن بررسـي توسـط         تـوالي پس از تكثير، 

 BioEdit Sequence Alignment Editor v.7.9.0 افـزار   نرم
  جفت باز درآمدند. 850ويرايش شده و به طول 

  
  هاي پژوهش يافته

نمونه كه از كيفيت مناسبي برخـوردار   18نمونه،  21در كل از بين 
  28sمولكولي انتخاب شـدند. ناحيـه    )، براي بررسي3(جدول بودند

ايـي   هـايي كـه بررسـي شـد در واكـنش زنجيـره       در تمام جمعيت
). 2بـود (شـكل   جفت باز 850 مراز تكثير شد و اندازه آن حدود پلي

مـراز روي ژل آگـارز    ايي پلي محصولات حاصل از واكنش زنجيره
درصد مورد مشاهده قرار گرفتند. كه نشان داد آغـازگر مـورد    2/1

 28sاختصاصي براي ناحيه  استفاده به خوبي عمل كرده و قطعات
تهيه شده است. وجود يك باند اختصاصي بيانگر آن بود كه توالي 
مشابهي براي جفت شدن باآغازگر مـورد اسـتفاده در ايـن محـل     

  وجود ندارد.
  

  هاي بررسي شده در مطالعات مولكولي نمونه .3جدول

  

  
 هاي استفاده شده در مطالعات مولكولي آغازگر .2جدول 

  
  
  

                                                      Polymerase chain reaction .1  
  روش همسايگي مجاور. 2
  

 توالي آغازگر

28s_F SAGTACGTGAAACAAMTTGAGAG 

28s_R GGARGGAACCAGCTACTATC 

  علامت اختصاري  ها نمونه
5kurd 
4kurd 

14 kurd 
17 kurd 
15 kurd 
16 kurd 
18 kurd 

2k-r 
3 k-r 
6 k-r 
7 k-r 
1 k-r 
9az 

10 az 
11 az 
12 az 
13 az 
8lores 

12 
13 
33 
61 
63 
71 
93 
111 
103 
122 
112 
132 
232 
171 
243 
172 
251 
73  



  ...   Tortrix viridana L. (Lep.,  Tortricidae)  بلوط خوار جوانه پروانه  يكيژنت تنوع يسربرو همكاران:  ندموسيو 38
 

  
 28s، الگوي باندي ناحيه تكثير شده 1kbمولكولي كش  تصوير خط .2شكل 

  
نمونه مورد مطالعه،  21نشان داد كه از تعداد  PCRنتايج اوليه 

نمونه داراي كيفيت لازم براي توليد نبودند، كه در ادامه كـار از   3
جهـت    نمونه اسـتفاده شـد و   18ها استفاده نكرديم و از مابقي  آن

  يابي ارسال شدند. توالي
، بـه وسـيله   UV docهاي مشاهده شده توسـط دسـتگاه    باند

ها همگـي در   مورد برسي قرار گرفتند. باند 1kbكش مولكولي  خط
  اند. ايجاد شده bp 850ناحيه حدود 

 آذربايجـان  )Fst(هـاي   جمعيـت بين  چنين تنوع ژنتيكي ما هم
است درحالي كه  001/0غربي و كرمانشاه بسيار كم بوده و معادل 

هــاي كردســتان و آذربايجــان غربــي تنــوع ژنــي  مــابين جمعيــت
  است. 004/0متوسطي وجود دارد و مقدار آن برابر با 

ناحيه متغييـر   13هاپلوتايپ،  5تعداد  DNAspافزار  توسط نرم
د. ميـزان  تشـخيص داده ش ـ  1جهش ژنتيكي 14مورفيسم) و  (پلي

هاي انتخاب شده ازاستان كردسـتان،   تنوع هاپلوتيپي براي جمعيت
هـاي   دهد جمعيت بود كه نشان مي 1كرمانشاه و آذربايجان غربي 

استان از لحاظ ژنتيكي كاملا متفاوت هستند. اما در اسـتان   3اين 
گيـري   لرستان به علت دارا بودن فقط يك جمعيت قادر بـه انـدازه  

  وتيپي نبوديم.ميزان تنوع هاپل
  

  ها و جريان ژن بين جمعيت Fstشاخص آماره  .4 جدول
Nm Fst اندازه جمعيت  نام  

  1  كرمانشاه -كردستان072/0  75/1
  2  آذربايجان غربي -كردستان  004/0  72/1
  3  كرمانشاه -آذربايجان غربي  98/1001/0
  

)، الكتروگرام مربوط به 2يابي (شكل بعد از دريافت نتيجه توالي
هـاي بـه    باز شد و كيفيت تـوالي  BioEditeافزار  هر نمونه، با نرم

                                                                                      
1. Mutation 

دست آمده مورد بررسي و كنترل قرار گرفـت. سـپس بـه كمـك     
هـاي بـا كيفيـت     ها اصلاح شدند و نوكلئوتيد همين نرم افزار توالي

ها حذف شدند. در نهايت نتيجه حاصـل   كم از ابتدا و انتهاي توالي
نوكلئوتيد شد. فرآوانـي هـر    850منجر به توليد يك قطعه به طول

هاي آدنين، سيتوزين، گوانين و تيمين براي پروانه  يك از نوكلئوتيد
محاسـبه شـد    MEGA Xخوار بلوط با استفاده از نرم افزار  جوانه 

تـرين   دنـين كـم  ترين فرآواني و بـاز آ  به طوري كه بازگوانين بيش
  ). 6(جدول هاي ذكر شده داشت فرآواني را در بين نوكلئوتيد

  
تنوع هاپلوتيپي و تنوع نوكلئوتيدي و تعداد هر يك از  .5 جدول

 هاي مورد بررسي جمعيت

تنوع 
 نوكلئوتيدي

)pi(  

تنوع 
 هاپلوتيپي

)Hd(  

 تعداد

  توالي
)N(  

جمعيت موجود 
  در هر گروه

گروه 
  بندي

06/0  98/0  18  
هاي مورد  توالي18

بررسي در اين 
  مطالعه

گروه 
  اول
  

006/0  1  7  
هاي  توالي جمعيت

  استان كردستان
گروه 
  دوم

007/0  1  5  
هاي  توالي جمعيت

  استان كرمانشاه
گروه 
  سوم

2/0  1  5  
هاي  توالي جمعيت

استان آذربايجان 
  غربي

گروه 
  چهارم

  
  گيري مناطق نمونهها حاصل از مجموع تمام  واني نوكلئوتيدفرا .6 جدول

 T C  A  G  C+G T+A  نوكلئوتيدها

ميانگين 
  فرآواني

46/21  40/27  67/19  47/31  87/58  13/41  
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 18هـاي بـه دسـت آمـده از      ميزان فاصله ژنتيكي ميان توالي
). بر طبق اين جـدول  7جمعيت مورد مطالعه، به دست آمد (جدول

استان غربـي كشـور از    4جمعيت مرتبط با  18فاصله ژنتيكي بين 
) مابين 20/1ترين فاصله ژنتيكي ( متغيير است. بيش 20/1صفر تا 

كرمانشـاه)  -(پـاوه  3k-r) و (بادين آباد پيرانشهر 10azدو جمعيت 
بود. با در نظر گرفتن اين نكته كه مقـادير عـددي كمتـر از يـك     

تـوان   دهنـد، مـي   درصد ميزان اختلاف ژنتيكي پايين را نشان مـي 
هاي مورد بررسي  نتيجه گرفت كه فاصله ژنتيكي بين اكثر جمعيت

 بالا بوده است.

  

اي ه ـ چون هدف اصلي از انجام ايـن پـژوهش، بررسـي تفـاوت    
خـوار بلـوط در بخشـي از     هاي مختلف پروانه  جوانـه  ژنتيكي جمعيت

يابي متوجه  ي زاگرس غربي است پس با مقايسه نتايج تواليها جنگل
وجـود دارد. درخـت    28sشديم كه ميزان اختلاف بـالايي در ناحيـه   

پروانه جوانه خوار  28sتوالي ناحيه  18) به كمك 4فيلوژنتيك (شكل
جغرافيـايي مختلـف چهـار اسـتان حـوزه غـرب       بلوط كه از منـاطق  

آوري شده بودند، ترسيم شـد. بـا توجـه بـه     ي زاگرس جمعها جنگل
ها از يك ريشه جد مشترك و قديمي  درخت فيلوژنتيك تمامي نمونه

  اند. بندي شده اند و به دو گروه اصلي تقسيم منشعب شده

  
  28sبخشي از توالي .3شكل 

  

  
 . 1000و بوت استراپ  MEGAافزار  با نرم T viridanaتخمين فاصله ژنتيكي بين گونه هاي  .7جدول 
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ها مربوط به  پروانه جوانه خوار بلوط، اعداد روي گره  28S) بر اساس ناحيهneighbor-joining(درخت فيلوژنتيك با روش  نمودار فيلوژنتيكي. 4 شكل

 مرتبه تكرار است. 1000درصد مشابهت درون گروهي حاصل از 
  

نتايج حاصل از بررسي درخت فيلوژنتيك بيـانگر وجـود تنـوع    
جغرافيايي مختلف و تنوع كم  هاي نقاط  ژنتيكي بالا مابين جمعيت

كـه   1kr,2kr,3krها بود. هم چنين سه جمعيت  تدر درون جمعي
از يك استان (كرمانشاه) هسـتند، طبـق جـدول فاصـله ژنتيكـي،      
اختلاف ژنتيكي مابين اين سه جمعيت وجود ندارد (صفر بـوده) بـا   
توجه به مطالعه حال حاضر و هم چنين مطالعات قبلي مـي تـوان   

تنگـه  نتيجه گرفت به علت فاصله جغرافيـايي كـم و عـدم وجـود     
جغرافيايي مابين اين سه جمعيت اختلاف ژنتيكي هم وجود ندارد. 

  هم صدق مي كند. 12az,11azهاي  اين نتايج براي جمعيت
  

  ها گيري و پيشنهاد نتيجه
خوار  هاي پروانه جوانه نتايج حاصل از بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت

ي تنـوع ژنتيك ـ  دهنده اين بود كه نشان 28sبلوط با استفاده از ژن 
در بررسـي   هايي كه مطالعه شـدند وجـود دارد.   بالايي بين جمعيت

غربـي و   تان، آذربايجـان هـاي كردس ـ  استان )،(Hdوتيپي تنوع هاپل
بـوده و كـاملا از نظـر     1كرمانشاه هر كدام داراي تنوع هاپلوتيپي 

چنين بيشترين تنـوع   ها از هم جدا هستند. هم ژنتيكي اين جمعيت
غربي و كمترين تنـوع   آذربايجان به استانمربوط  )pi(نوكلئوتيدي 

   نوكلئوتيدي مربوط به استان كردستان بود.

هـاي مـورد بررسـي (جـدول تعيـين       با در نظر گرفتن شاخص
) در بــين Fstفاصــله ژنتيكــي، درخــت فيلوژنتيــك و آمــاره     

هاي مورد مطالعـه، ميـزان تنـوع هـاپلوتيپي بـالا و تنـوع        جمعيت
ها مشاهده شد كـه ايـن نتـايج بـا      جمعيتنوكلئوتيدي كم در بين 
خوار بلوط كه  هاي قبلي برروي پروانه جوانه نتايج حاصل از بررسي

 گيري داشت، هاي مختلفي انجام شده بودند تطابق چشم با تكنيك
بـا اسـتفاده از    2014 اي كه در طي يك بررسـي در سـال   به گونه

ن شـد  بيا T. viridanaهاي  در جمعيت ،ΙΙCO و ΙCO  هاي ژن
كه تنوع هاپلوتيپي بالا و تنوع نوكلئوتيدي كـم بـين جمعيـت هـا     

 Serra( تواند به دليل رانش ژن باشـد  وجود دارد كه اي عامل مي

et al., 2014(.  
طبق درخت فيلوژنتيكي، فاصله ژنتيكي كردستان و آذربايجان 

تر از فاصـله بـين كردسـتان و كرمانشـاه بـوده چـون        غربي بيش
آذربايجان در دو گروه دور از هم قرار گرفتـه انـد كـه    كردستان و 

هـاي اسـتان    اين نتايج با برسي فاصـله جغرافيـايي بـين جمعيـت    
 540هاي استان آذربايجان غربي كه در حدود  كرمانشاه و جمعيت

 135كيلومتر بوده، و هم چنين استان كردسـتان و كرمانشـاه كـه    
افيـايي برتنـوع ژنتيكـي    كيلومتر فاصله دارند بيانگر اثر فاصله جغر

 )Men et al., 2017( هـاي  يبـود كـه بـا تـايج حاصـل از برس ـ     
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مطابقت دارد. طبق درخت فيلوژنتيكي جمعيت مربـوط بـه اسـتان    
لرستان در يك گروه با جمعيت هاي استان كرمانشاه قـرار گرفتـه   

كند  كه برسي فاصله جغرافيايي هم صحت اين موضوع را تاييد مي
كيلــومتر  193اســتان لرســتان تــا كرمانشــاه  (فاصــله جغرافيــايي

باشد) كه از فاصله استان هاي برسي شده نسـبت بـه يكـديگر     مي
كمتر است پس جريان ژن بين اين دو استان زياد اسـت كـه ايـن    

كـه بيـانگر اثـر فاصـله      )Men et al., 2017( تـايج نتـايج بـا ن  
  ها از هم است مطابقت دارد. جغرافيايي بر جدايي جمعيت

نـين از مقايســه درخـت فيلــوژنتيكي براسـاس مقايســه    چ هـم 
در يـك   12azو 11azهـاي   جمعيتي برداشت شـد، جمعيـت   درون

در يك گروه قرار گرفتند.  13azو 9az,10azهاي  گروه و جمعيت
 12azغربي و  مربوط به ميرآباد آذربايجان 11azفاصله جغرافيايي 

باشد. لـذا   يم 5kmغربي از روي نقشه  مربوط به نلاس آذربايجان
هاي برداشت شده از ميرآباد ونلاس در يك گـروه   قرارگيري نمونه

باشد زيرا فاصـله جغرافيـايي بسـيار     در درخت فيلوژنتيكي منطقي مي
كمي با يكديگر دارند. اين در حالي است كه فاصـله مـابين جمعيـت    

11az  9(غربي  آذربايجانبا سه جمعيت ديگرaz ،10az 13 وaz(  كه
تر است كه اين نتايج بـا نتـايج    اند بيش در يك گروه ديگر قرار گرفته

خوار بلوط كـه در سـال    حاصل از برسي هاي قبلي روي پروانه جوانه
   .)Ghiasoddin et al., 2020 ( انجام شده مطابقت دارد 2020

 )Fst(و تنـوع ژنتيكـي    )NM(ژن چنين از مطالعه جريـان   هم
هاي كردسـتان و   مشخص شد كه بيشترين جريان ژن، بين استان

ــين اســتان  ــرين آن ب هــاي كردســتان و  كرمانشــاه اســت و كمت
آذربايجان غربي است و بيشترين تنوع ژنتيكـي طبـق جـدول بـه     

هـاي كرمانشـاه و    دست آمده مربوط به تنوع ژنتيكي بـين اسـتان  
اي كردسـتان  ه ـ غربي وكمترين تنوع ژنتيكي بين استان آذربايجان

  وكرمانشاه است. 
هـاي ذكـر شـده تنـوع      طبق نتايج اين برسي مـابين جمعيـت  

مشاهده شد و ميزان اين تنوع بسيار بـالا بـوده كـه ايـن     ژنتيكي 
 .Salvato et alموضوع را مي توان با نتـايج حاصـل از تحقيـق    

براي برسي تنوع ژنتيكي پروانه  DNAهاي  كه از نشانگر) 2008(
درختان جنگلـي كـاج) اسـتفاده شـد و      (از آفات مهمزمستانه كاج 

چنين نشـان داد   ها نشان داد. هم تنوع ژنتيكي قوي را بين جمعيت
كه به دليل مهاجرت كم، جريان ژني نيز كم است و تنوع ژنتيكي 

  در طيف وسيعي افزايش يافته است.
هـاي   توان دريافت كه جمعيت با بررسي درخت فيلوژنتيك مي

اند كه اين   هاي مجزا قرار گرفته يي مختلف در گروهمناطق جغرافيا
  خود بيانگر وجود تنوع بالا بين مناطق جغرافيايي مختلف است. 

چنين طبق درخت فيلوژنتيكي، دو جمعيت موجود در استان  هم
اند كه نشان  ار گرفتهدر يك گروه قر )kurd 18و  kurd 7( نكردستا

دينـار مريـوان و دزلـي     (كـاني دهد تنوع ژنتيكي در اين دو منطقه  مي
ژنتيكـي كـم درون     توان علت وجود تنوع باشد. مي مريوان) كمتر مي

جمعيتـي كـه   ها را بيانگر وجود فاصله جغرافيايي كم دانست.  جمعيت
تنوع ژنتيكي غني دارد اغلب داراي سازگاري قوي با محـيط اسـت و   

  .)Li et al., 2022( يابد افزايش ميبنابراين شيوع و گسترش آن 
هـاي مـورد مطالعـه     كنوني ما، تنوع داخـل جمعيـت   در بررسي

ها بود كه اين نتـايج در   كمتر از تنوع مشاهده شده در بين جمعيت
 ,Schroder and Degan )2008aديگر كـه توسـط    دو بررسي

2008b(       بـود.    انجام شده بـود نيـز چنـين نتـايجي حاصـل شـده
هـاي   و مـابين جمعيـت   ژنتيكي در داخـل   بندي ميزان تنوع تقسيم
هـا و در   جـايي آن  هاي جنگلي، با مهـاجرت و پتانسـيل جابـه    آفت

 .ها در انتقـال ژن ارتبـاط مسـتقيم دارد    نهايت با ميزان توانايي آن
ژنتيكـي و    بنابراين بسيار داراي اهميت است كه جريان ژن، تنـوع 

هـاي آفـات مـورد نظـر، قبـل از       هاي اكولوژيكي جمعيـت  ويژگي
  ذاري براي كنترل آفت، تشخيص داده شود.گ سرمايه

هاي مديريت آفات، به اطلاعاتي مانند اندازه  تهيه استراتژي
جمعيت آفت، عوامل موثر بر آن و حتي سطح تعامل بين افـراد  

تواننـد   هاي مختلف بستگي دارد كه همگي مي جمعيت از مكان
در ايجاد روش تاثيرگذار براي كنترل آفات نقش موثري داشـته  

ولكولي قادر هستند هاي م داده. )Assefa et al., 2017( نداشب
دهنـد و بـا كمـك ايـن      ژنتيكي را به مـا نشـان    كه ميزان تنوع

بيني توسـعه، انتشـار و طغيـان آفـات      توانيم به پيش ها مي داده
  كردن يك نشانگر خوب كه قـادر باشـد تنـوع    بپردازيم. با بهينه
بود كـه   دهد، قادر خواهيم  نشانها را به درستي  ژنتيكي جمعيت

كنيم و بـه مبـارزه تلفيقـي عليـه      هاي آفات را شناسايي جمعيت
ها اقدام كنيم. هم چنين با مطالعـه جـدول فاصـله ژنتيكـي      آن

(بـادين آبـاد پيرانشـهر)     10azچنين استنباط شد كه، جمعيـت  
بيشــترين فاصــله ژنتيكــي را بــا جمعيــت هــاي ديگــر اســتان  

ارد ايـن در حـالي اسـت كـه همـين جمعيـت       غربي د آذربايجان
كمترين ميزان فاصله جغرافيايي را با جمعيت هاي مورد برسـي  
اين استان دارد. كه همين موضوع حاكي از آن اسـت كـه ايـن    
جمعيت يا از ژنوتيپ هاي متفاوت گونـه ميزبـان (بـرو) تغذيـه     
كرده اند و يا گونه مهاجر بوده اسـت و بـه تـازگي وارد منطقـه     

ست. اين نتـايج بـا نتـايج حاصـل از برسـي روي پروانـه       شده ا
Danaus plexippus  ،كــه در آمريكــاي شــمالي انجــام شــد

دهـد جمعيـت مهـاجر داراي فاصـله      مطابقت دارد كه نشان مي
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ژنتيكي بيشتري با ساير جمعيت ها هستند. در تحقيق بـر روي  
بلوط با كمـك برسـي درخـت     خوار  ساختار ژنتيكي پروانه جوانه

كـه   ژنتيكي مشـاهده كـرديم     لوژنتيك و جدول تعيين فاصلهفي
هايي كـه   ژنتيكي بالا مابين جمعيت  علاوه بر وجود ميزان تنوع

هــم بــه علــت وجــود فاصــله جغرافيــايي،  نمــوديم آن  بررســي
هاي موجود در اين تحقيق به تفكيك منطقه جغرافيايي  جمعيت

ــت     ــه در اس ــك منطق ــت از ي ــدند. دو جمعي ــدا ش ــم ج ان از ه
غربي (ميرآبـاد آذربايجـان غربـي و سردشـت) مـورد       آذربايجان

بررسي قرار گرفت و با توجه به جدول تعيـين فاصـله ژنتيكـي،    
فاصـله از هـم داشـته، كـه وجـود ايـن        19/1اين دو جمعيـت  

تواند به علت سازگار شدن آفت با درخت ميزبـان   مشاهدات مي
  باشد.  

هـاي   زگاري جمعيتهر اندازه كه آگاهي در مورد چگونگي سا
تـر و   آفات به يك يا انواع ميزبان داشته باشيم، به طراحـي موفـق  

هاي مديريتي مبارزه عليه آفات بـا حـداقل تخريـب     موثرتر راهكار
تـر   نظام اكولوژيكي يك سيستم كه آفت نيز جزو آن است نزديك

  ).Bhau et al., 2014( شويم مي
خوار بلوط و درخت  هدر بررسي تاثيرات متقابل بين پروانه جوان

هـاي   ميزبان، مشخص شد كه در اثر فعاليت حشره مذكور تفـاوت 
شـود. نتـايج ايـن     برگي درختان بلوط ايجاد مي زيادي در سطح بي

بررسي به اين صورت بود كه برخي از درختان داراي قدرت تحمل 
نسبي به فعاليت لارو آفت مذكور هستند. اين در حالي اسـت كـه   

هاي ايـن آفـت    رختان بلوط نسبت به فعاليت لاروبرخي ديگر از د
هـاي ايـن    بسيار حساس هستند. همچنين بيان شده است كه لارو

هـاي درختـان مقـاوم و     آفت توانايي بالايي در انتخاب بين بـرگ 
نتـايج   ها علاوه بر اين ).Schroder et al., 2011( حساس دارند
بـالغ بيـانگر   مـاده   روي حشرات 2سنجي بوياييهاي  انجام آزمايش

اند قادرنـد مـابين    گيري كرده هاي بالغي كه جفت آن بود كه پروانه
هاي حساس و مقاوم يكي را انتخاب كنند و اين گونه به نظـر   پايه
رسد كه با توجـه بـه توانـايي حشـره مـذكور در انتخـاب بـين         مي
قـادر بـه    T. viridanaها و همچنين اليگوفـاژ بـودن آن،    ن ميزبا

تشخيص نوع ميزبان باشد و اين توانايي در كنار تفاوت در انتقـال  
تواند گروه بندي ايجاد شده در درخت فيلوژنتيك را توجيه  ژن، مي

  كند.
خوار بلوط در مورد حشرات نـر،    رفتار توليدمثلي پروانه جوانه

هـاي آفـت    توجيهي است براي وجود تنوع كم مـابين جمعيـت  

                                                                                      
1. Olfactometry 

ها كـه در   علت ايجاد جريان ژن بين جمعيت مذكور، آن هم به
ها كه با اولين ماده در جايي كـه نـر از    گيري نر كنار نحوه جفت
ها  دهد و علاوه بر اين گيري انجام مي شود، جفت تخم خارج مي

توانـد دليـل جـدايي     ميزان تحرك كم در حشرات بالغ ماده مي
ميزبـان  ها از هم و همچنين ايجاد سازگاري با مكان و  جمعيت

ها باعث تنوع بالايي مـابين   خاص باشد كه تركيب هردوي اين
شود و جمعيتي مختص به يك منطقه جغرافيـايي   ها مي جمعيت

شد. هرچند  كندكه در مورد مطالعه كنوني هم مشاهده ايجاد مي
كه عواملي همچون طغيان آفت كه باعث شيوع آفت مذكور در 

تـري ايجـاد    ان ژني بيششود و در نهايت جري تر مي ابعاد وسيع
كند و نيز عواملي مثل توپوگرافي مخـتص بـه هـر ناحيـه و      مي

كننـد را بايـد    موانع جغرافيايي كه از جريان ژن جلـوگيري مـي  
  مورد مطالعه قرار داد.

  
  نتيجه گيري كلي 

هـاي مـورد بررسـي و     تنوع ژنتيكي مابين جمعيت 28sنشانگر . 1
جوانـه خـوار بلـوط را بـه      هاي پروانه همچنين تنوع درون جمعيت

 . درستي نشان داد

هـاي مـورد بررسـي     قادر بود به خوبي جمعيت 28sنشانگر . 2
 پروانه جوانه خوار بلوط را بر اساس فاصله جغرافيايي تفكيك كند.

  
  پيشنهادات 

براي بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خوار  28sاستفاده از ژن . 1
جنوبي)  س هاي حوزه زاگرس (زاگر ي ساير استانها جنگلبلوط در 

هــاي شــمالي كشــور  هــاي حــوزه اســتان ي اســتانهــا جنگــلو 
  ي هيركاني).ها جنگل(

ــايج   . 2 ــا نت ــه آن ب ــك و مقايس ــات مورفومتري ــام تحقيق انج
  تحقيقات ژنتيكي.

ها جهت بررسي تنوع ژنتيكي پروانه  استفاده از ساير نشانگر. 3
  بهترين نشانگر. جوانه خوار بلوط و يافتن

 T. viridana خوار  بلوط  بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه. 4
ــتفاده از ژن  ــا اس ــت 28sب ــر   در جمعي ــاي خســارت زا و كمت ه

 زاي آفت. خسارت

 T. viridana خوار  بلوط  بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه. 5
  .گيري از ساير نشانگرهاي مولكولي در مناطق مورد مطالعه با بهره
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A B S T R A C T 

Bioinformatics is an interdisciplinary science that utilizes information 

technologies to organize and analyze biological data. This science enables 

researchers to perform comprehensive and documented investigations on 

various biological problems without the need for expensive and time-

consuming laboratory experiments   . In this study, we acquired the reverse 

transcriptase (RT) sequence of eight virus strains from NCBI with the 

following accession numbers: NC_001497.2, NC_001648.1, NC_001839.2, 

NC_003977.2, AF053008.1, EF428979.1, NC_001802.1. We investigated the 

structural and functional characteristics, domains, and motifs. The analysis 

revealed that the proteins from the eight virus strains, belonging to different 

families, exhibited distinct properties that set them apart from one another. 

The analysis also showed that these proteins are found in the membrane, 

cytoplasm, and periplasm, and all of them contain at least one specific 

domain of the reverse transcriptase enzyme. Based on all the analyses 

performed, Cauliflower mosaic virus, Cassava vein mosaic virus, and 

Soybean chlorotic mottle virus, all belonging to the Caulimoviridae family, 

were suitable for producing RT enzymes. The ability of these viruses to adapt 

to different plant hosts could potentially lead to the development of more 

efficient and cost-effective methods for producing RT enzymes. This 

adaptability could also open up new possibilities for genetic engineering and 

biotechnology, enabling the development of more effective enzymes. How to cite  
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 پژوهشی«»مقاله 

ه  ای  روش   از   اس  تدا     ب  ا   ه  ا رو  ی   و   معک  ل    پت  از ی کر   ت  ران    ی ت  لال   ی بررس   

 . ک ی لاندلرمات ی ب 

 
 *2لیپلراسمع ن یمه، 1یمیکر رایسم

 

 چکیده
-داده  لیتحل  و  هیتجز  و  یسازمانده  یبرا  اطلاعات  یفناور  از   که  است  ایرشتهنیب  علم  کی  کیوانفورماتیب
 ی هاشیآزما  انجام  به  ازین  بدون  که  دهدی م  امکان  پژوهشگران  به  علم  نیا  .کندیم  استفاده  یکیولوژیب  یها

  ن یا  از  هدف  .دهند  انجام  یستیز  علوم   مختلف  مسائل  مورد   در  یجامع  و   مستند  مطالعات  ،پر هزینه  و  برزمان
 استفاده  با  هاروسیو  در  Reverse transcriptase(  RT)  به  مربوط  هاییتوال  ییشناسا  و   یبررس  مطالعه

  ی دسترس  شماره  با  RT  ی توال  یدارا   روسیو  ه یسو  هشت  منظور  نیبد .  است  ی کیوانفورماتیب  هایروش  از
NC_001497.2 ،  NC_001648.1،  NC_001839.2،  NC_003977.2،  AF053008.1 ،  

EF428979.1،  NC_001802.1   گاهیپا  از  NCBI  ات یخصوص  مطالعه،  ن یا  رد.  دیگرد  استخراج 
 که  داد  نشان  هاآنالیز.  گرفت  قرار  یبررس  مورد  هااین پروتئین  یهافیموت  و  هانیدم   ،یعملکرد  و  یساختار
 نشان  خود  از  را  یزیمتما   یهایژگیو  مختلف،  یهاخانواده   به  متعلق  روس،یو  هیسو  هشت  یهانیپروتئ
 و   توپلاسمیس  غشاء،  در  هانیپروتئ  نیا  همچنین مشخص شد.  سازدمی  زیمتما  گریکدی  از  را  آنها  که  دهندیم
. هستند  معکوس  پتازیکر  ترانس   می آنز  به   مربوط  نیدم  کی  حداقل  یحاو  آنها  همه  و   دارند  قرار  پلاسم  یپر
  Cauliflower mosaic virus،  Cassava vein mosaic virus  گرفته  صورت  یهازیآنال  ساسا  بر
  هستند،   Caulimoviridae  خانواده  به   متعلق  ی همگ  که   Soybean chlorotic mottle virus  و
 یاهیگ  مختلف  یهازبانیم  با  یسازگار  یبرا  هاروسیو  نیا  ییتوانا.  باشندمی   مناسب  RT  میآنز  دیتول  یبرا
.  شود   RT  میآنز  دیتول  یبرا  ترصرفه  به  مقرون  و  کارآمدتر  یهاروش  توسعه   به  منجر  بالقوه  طور  به  اندوتیم
  و   کرده  جادیا  یوتکنولوژیب  و  کی ژنت  ی مهندس  یبرا  را  یدیجد  یهافرصت  تواند یم  نیهمچن  یسازگار  نیا

 .کند فراهم بیشتر را ییکارابا  یهامیآنز جادیا امکان

 
 ،ی وتکنولوژیب   گروه   ارشد،   اسی کارشن   آموخته دانش 1

 جان،ی آذربا   مدنی   د ی شه  دانشگاه   ، ی کشاورز   دانشکده 
 ، ایران.   ز یتبر 
 منابع  و   ی کشاورز  دانشکده   ، ی پسادکتر   پژوهشگر 2
 ایران.   ،ل ی اردب   ، ی ل ی اردب محقق   دانشگاه  ، ی ع ی طب 
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 مقدمه

 کیاا هسااتند کااه از    یکروسااکوپیمزای  عامل بیماااری  هاروس یو
انااد کااه شااده  لی( تشااکRNA  ای  DNA)  کینوکلئ  دیمولکول اس
 یباارا هاااروس یاا واساات. احاطه شده  ینیپوشش پروتئ  کیتوسط  
. هسااتند  وابسااته  زبااانیم  یهاسلول  به  خود  یزندگ  چرخه  لیتکم
 یهانیماشاا   شااوند،یماا   زبانیم  سلول  وارد  هاروس یو  که  یهنگام
 تیاا نها  در  و  اناادییماا   ریاا تکث  و  گرفتااه  اریاخت  در  را  زبانیم  یسلول
. (Harper, 2011) شااوندیم خود زبانیم در بیماری جادیا موجب
 یالمللاا نیب  تااهکمی  توسط  هاروس یو  یرسم  یگذارنامو    یبندطبقه
اساااس طبقااه  باارگیرد. صورت می( ICTV) هاروس یو یبندطبقه
های دارای مکانیسم رونویسی معکااوس ویروس این کمیته،    بندی
،  Caulimoviridaeشوند که عبارتنداز:خانواده تقسیم می پنجبه 

Hepadnaviridae  ،Metaviridae  ،Pseuviridae ،
Retroviridae .معکااوس  ارباارد رونوشاات میآنااز (Reverse 

Transcription)    خااانواده   پاانجنقش مهمی در روند تکثیاار ایاان
 & ,Menéndez-Arias, Sebastián-Martín) ویااروس دارد

Álvarez, 2017)سازی میزبااان را از طریااق ، به طوری که آلوده
دهنااد انجام می آنزیم رونویسی معکوس درطی فرآیند تکثیر تولید
(Krupovic et al., 2018 .) 

 

 پیشینه پژوهش 

بااه  RNA لیاساات کااه تبااد یناادیمعکااوس فرآ یساا یرونو
و   سااازدماای  ریپااذ( را امکانcDNAمکمل )  DNA  یهامولکول

 اریاا در اخت  RNA  انیاا ب  یهااامطالعه الگو  یرا برا  یابزار ارزشمند
 پتازیاز ترانس کر ستفادهمرحله شامل ا  نیاول.  دهدیمحققان قرار م

ساانتز   RNA  یالگو  کیرا از    cDNAکه    یمیمعکوس است، آنز
خاص و کارآمااد   اریبس  زوریکاتال  کیبه عنوان    میآنز  نیکند. ا  یم
 کیاا بااه عنااوان  RNAبا استفاده از  DNA یهاسنتز رشته  یبرا

آناازیم . (Haddad & Baldwin, 2010)کنااد یالگااو عماال ماا 
 یهاااگسترده خود در رشااته  یهابردارک  رونوشت بردار معکوس با

 دهیاا چیپ  یهاااندیدر روشن کردن فرآ  ینقش اساس  ،یمختلف علم
 کناادیماا   فااایا  یپزشااک  سااتیز  قاااتیتحق  شاارفتیو پ  یکیولوژیب
(Menéndez-Arias & Delgado, 2022) .این آنزیم در سااال 

و موجااب  کشااف شااد  دیوید بالتیمور و تیمین هاواردتوسط    1970
 ,Coffin & Fan) گردیااد یمولکااول یشناساا ستیز درانقاالا  

2016) . 

هااای شااده توسااط ویااروس کااد  معکوس   بردار  رونوشت  میآنز
هااا همااه آن امااامختلف اگر چه بر اساس ساختاری باهم متفاوتند 

ای از طریااق فعالیاات دو رشااته  DNAرا به    RNA  تبدیل  توانایی
DNA  پلیمراز وابسته بااهRNA ریبونوکلئاااز ،H (RNase H)  و

-Sluis)را دارنااد  DNAپلیمااراز وابسااته بااه  DNAفعالیاات 

Cremer, 2021) .بعنااوان یااک  این آنزیمRNA polymerase 
دنباله اگزونوکلئازی کنترل کننااده خطااا  که فاقد  RNAوابسته به

 Bhagavan) باشدمی RNAروی  ازDNA به سنتز  قادر و بوده

& Ha, 2015; Ellefson et al., 2016). بااردار رونوشت میآنز 
 در کیاا ژنت علاام قاااتیتحق در یضاارور یاجاازا  از  یکاا ی  معکوس 

 کااردن  کلااون  یباارا  و  شااود،یماا   محسااو   مختلااف  یهااانهیزم
mRNA  صورت  به  cDNA  ،  بااه رونوشاات زیآنااال پاارو ،  دیاا تول 

ه یاا ته ،RNA  یکماا   مقاادار  نیاایتع  جهاات  مر،یپرا  گسترش   لهیوس
 ردیاا گیم قرار دهاستفا مورد ژن  انیب  یبررس  و  cDNA  یکتابخانه

(Brown, 2020). 

جاانس کااه باار اساااس    8شااامل    Caulimoviridaeخااانواده  
های دارای ویریااون کااروی و  مورفولوژی ویریون در دو گروه ویروس 

و گااروه دارای ژنااوم  گیرنااد. ایاان د های باسیلی شکل قرار می ویروس 
DNA  ای دورشته(dsDNA)   کننااد فقط گیاهان را آلوده می بوده که  

 (Schoelz & Adhab, 2021; Teycheney et al., 2020 ) .  
های کوچک با  جنس از ویروس   5دارای    Hepadnaviridaeخانواده  
کننااد.  ای که پرندگان و پستانداران را آلااوده ماای رشته  دو    DNAژنوم 
یساای معکااوس در  هااا شااامل رونو از ویااروس سازی این گروه  همانند 

 . ( Magnius et al., 2020)   هااای کباادی اساات م ساالول سیتوپلاس 
هااای  ویااروس   Metaviridaeو    Pseudoviridaeاعضای خااانواده  

DNA چرخااه   وجهاای کااه نقااش مهماای در   20دارای ساااختار   و  دار
دارای  هااا  کنااد، همچنااین ایاان ویااروس ماای  ایفااا  هااا عفوناات آن 

 ,.Leonetti et al) باشااند  های تکراری طولانی ماای رتروترانسپوزون 

2020; Llorens et al., 2021 )  خانواده .Retroviridae    گروهی از
ای مثباات و شااامل  رشااته   تک   RNAهای دارای دو نسخه از  ویروس 

کااه    Spumaretrovirinaeو     Orthoretrovirinaeدو زیر خانواده 
 Passos et) کننااد  داران را آلوده ماای طیف وسیعی از حیوانات و مهره 

al., 2021; Sluis-Cremer, 2021 ) . 
کننااد از ها نقش مهمی در تنظیم اکوسیستم ایفااا ماایویروس 
رهااای جدیااد یابی بااه همااراه ابزاهای توالیوزه فناوریاین رو امر

هااا فااراهم برای مطالعه ویروس   مناسبیهای  بیوانفورماتیکی زمینه
 ,.Auslander et al., 2021; Hufsky et al)اساات  کاارده

که شامل اسااتفاده   یارشته  نیب  دانش  کی  کیوانفورماتیب.  (2022
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 یهاااداده لیو تحل هیتجز یبرا یمحاسبات یهاکیها و تکناز ابزار
 درک در یمهماا  نقااش کیاا وانفورماتیب .باشاادیماا  یکیولااوژیب
 ییهانهیزم  در  قاتیتحق  شرفتیپ  و  دهیچیپ  یکیولوژیب  یهاستمیس

 ادغام  با.  دارد  یتکامل  یشناسستیز  و  کسیپروتئوم  ک،یژنوم  مانند
 کیاا وانفورماتیب  ،یکیولوژیب  دانش  با  یآمار  و  یمحاسبات  یهاروش 
 را  متنوع  و  بزرگ  یهاداده  مجموعه  تا  دهدیم  اجازه  دانشمندان  به

 مااورد  در  ییهااانشیب  و  اکتشافات  به  منجر  تینها  در  و  کنند  درک
 Gauthier et al., 2019; Rhee)  شود  یزندگ یاساس  یهاندیفرآ

et al., 2006) .های نوکلئوتیدی کدکننااده مطالعه حاضر توالی در
(CDsو )  پروتئینی آناازیمRT  خااانواده  5از  سااویه ویااروس  8در

Caulimoviridae  ،Hepaviridae  ،Metaviridae ،
Pseuviridae ،Retroviridaeجز خااانواده ، )بهMetaviridae  
-بهاارهبااا می باشد.(  RTکدکننده آنزیم   CDsکه سویه آن فاقد

 .مطالعه قرارگرفت مورد یکیوانفورماتیبی هاابزار از یریگ
 

 ها ملا  و روش
 هیسااو  8  نیباا   کیاا نتلوژیف  روابط  و  یکیژنت  تنوع  یبررس  یبرا

 هستند  معکوس   یسیرونو  میآنز  کدکننده  یتوال  یدارا  که  یروسیو
 National Center for) تیسااا و  از هااا¬یتااوال ابتاادا

Biotechnology Information) NCBI فرماات بااا FASTA 
 یدیاا نوکلئوت هاااییتوال سااهیمقا. (1)جاادول  شااد اسااتخراج

 شد، انجام MultAlinابزار توسط FASTA فرمت  به  ها¬روس یو
 درخاات  تینها  در  و  دارد  را  یتوال  نیچند  سهیمقا  تیقابل  سرور  نیا
 (N.J) روش استفاده از  با MEGA6افزار¬نرم توسط کیلوژنتیف

Neighbor joining استراپ بوت و (Bootstrap) 1000 رساام 
 (.Allahi, Sohani, & Hasani Kumleh, 2017) دیگرد

های محاسباتی باارای امروزه در بیوانفورماتیک، پیشرفت روش 
های باازرگ محسااو  ها یکی از چالشموتیفشناسایی و بررسی  

هااا و هایی هستند که به عملکرد پااروتئینها پپتیدشود. موتیفمی
کننااد. ای ماایپااروتئین کمااک ویااژه -هااای پااروتئینباارهمکنش
 یهانیپروتئ  با  تعامل  ،زبانیم  به  ورود  یبراها  ها از موتیفویروس 
در این راستا  .کنندیم استفاده زبانیم یهاسلول از جخرو ای  یسلول

هااا را آشااکار کاارده و بااه پروتئینها نقش احتمالی  مطالعه موتیف
 ,Sobhy)کنااد کمک شایانی ماای روسیها ویدرمان علیه بیماری

2016). 
هااای ها از واحدهای مهم و عملکردی توالیو دمین  هاموتیف 
باشااند و بیشااتر توسااط ابزارهااایی ماننااد آمینااه ماایاسااید

Pfam/NCBI-CDD    وSMART  شناسایی   .شوندشناسایی می
سااویه ویااروس از   هشااتهای مربوط به  و مطالعه موتیف پروتئین

 و  Pfamبااا کمااک پایگاااه داده  Motif search ساارورطریااق 
NCBI-CDD    نیز توسط بررسی دمین  انجام شد. در این پژوهش

 فت.صورت گر SMARTسرور  

 
 روس سویه وی 8های شماره دسترسی توالی .1جدول 

 ویروسی   خانواده سویه ویروس  شماره دستیابی توالی نوکلئوتیدی  شماره دستیابی توالی اسیدآمینه 
NP_056728.1 
NP_056848.1 
NP_127504.1 
NP_068729.1 

NC_001497.2 
NC_001648.1 
NC_001839.2 
NC_001739.2 

Cauliflower mosaic virus 
Cassava vein mosaic virus 
Petunia vein clearing virus 

Soybean chlorotic mottle virus 

Caulimoviridae 
Caulimoviridae 
Caulimoviridae 

YP_009173866.1 NC_003977.2 Hepatitis B virus Hepaviridae 
----- ----- ------ Metaviridae 

AAC64917.1 AF053008.1 Glycine max SIRE1 virus Pseuviridae 
ABO25842.2 
NP_057849.4 

EF428979.1 
NC_001802.1 

Walleye dermal sarcoma virus 
Human immunodeficiency virus 1 Retroviridae 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



 49  ( 45-52)  1402، زمستان ، پیاپی چهل و چهارمدومسیزدهم، شماره   فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 
 

 
 

ین وزن  باارای تعیاا   Analysisابزار    و   PIR  در این مطالعه از سرور 
باارای     targetPاز ساارور   همچنااین   . استفاده شااد   ها مولکولی پروتئین 
محاال پااروتئین  هااا اسااتفاده گردیااد.  یفه پااروتئین مشخص کردن وظ 

مورد بررسی قرار گرفت. در جدول   Celloازطریق سایت   نیز   موردنظر 
های استفاده شده در ایاان پااژوهش اشاااره  پایگاه داده اسامی  2شماره 

 شده است. 
 

 های استفاده شده در پژوهش نام و آدرس پایگاه داده .2جدول 
URL Website 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/ Blast 
http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/ MultAlin 

https://www.genome.jp/tools/motif Motif search 

https://pfam.xfam.org/ 
https://pfam.xfam.org

/ 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd NCBI-CDD 
http://smart.embl-heidelberg.de/ SMART 

https://proteininformationresource.org/pirww

w/ 
PIR 

(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/ targetP 
http://cello.life.nctu.edu.tw/ Cello 

http://web.expasy.org/compute_pi/ Expasy 

 

 نتایج  بحث و

لیدکنند  سلیه ویروسی تل  8های مشابه به  شناسایی سلیه

 RTآنزیم 

های مشابه نقش مهمی در درک و مطالعه تااوالی هاادف  مطالعه توالی 
هااایی بااا بیشااترین شااباهت بااه  رو در این مطالعه تااوالی ما دارد، ازاین 

سااویه ویروساای ازطریااق بلاساات    8های نوکلئوتیدی هدف در  توالی 
   .( 3ده هست )جدول استخراج و نتیجه آن درجدول ارائه ش 

 

 فیللژنتیکی تکاملی و بررسی روابط

مقایسه چندین تااوالی یااک راهکااار مفیااد باارای مطالعااه تکاماال 
باشااد هااا مااییه تحلیل روابااط ساااختاری در تااوالیتجز  ملکولی و

(Naznin et al., 2011) .نیاا ا در کیلوژنتیف روابط یبررس جیتان 
 نیا  در  RT  کدکننده  یدینوکلئوت  هاییتوال  که  داد  نشان  پژوهش

 از  کااه  هسااتند  یادیاا ز  هااایشااباهت  یدارا  یروساا یو  هااایهیسو

. اساات  مشااهود  5150  شااماره  دینوکلئوت  تا  1843  شماره  دینوکلئوت
 مشااترک تکامل ای یژن انتقال  دهندهنشان  توانندیم  هاشباهت  نیا
 یباارا  تواناادیماا   پااژوهش  نیا.  باشند  یروسیو  هایهیسو  نیا  نیب

 دیاا مف  RT  میآنزتوالی    یدارا  هایروس یو  تکامل  و  منشأ  ییشناسا
 .باشد

 

 های نوکلئوتیدی نتایج بلاست توالی. 3جدول 

 درصد  

 شباهت 

 شماره دسترسی  

 نتیجه بلاست 

 شماره دسترسی توالی  

 نوکلئوتیدی )سویه ویروس( 
97.01% KY703614.1 NC_001497.2 
97.47% HQ694978.1 NC_001648.1 
98.55% AY228106.1 NC_001839.2 
94.17% MH718847.1 NC_001739.2 
99.97% MFG18341.1 NC_003977.2 
98.77% AC235444.1 AF053008.1 
99.81% AF033822.1 EF428979.1 
98.99% KU521529.1 NC_001802.1 
 

فیلوژنتیکی و بررسی تنوع زیستی داده برای فهم بیشتر روابط  
 ,.Kumar et al)ای دارنااد ها نیاز به مطالعااه مقایسااهخام توالی

 میآنااز  کننده  کد  یهاژن  یبرا  کیلوژنتیف  درخت  . بنابراین(2018
RT  روش   به  روس یو  هیسو  8  در NJ ریز یهاپااستر بوت و رسم 
 (.1 )شکل گردید حذف  کمتر ارزش  لیدل به 50

هااای بااا  نکته جالب توجه در درخاات فیلااوژنتیکی قرارگاارفتن ژن 
ی  یااک گااروه پارانیااای شابه دریک کلاستر و همچنین تشکیل  توالی م 

( کااه  Retroviridaeو    Caulimoviridaeاده ) بااین اعضااای خااانو 
ایاان   دهنده شباهت زیاد توالی هدف، در و نشان  52دارای بوت استرپ  
های ویااروس در  درخت فیلوژنتیکی سویه   . براساس باشد دو خانواده می 
ارتباااط تکاااملی    Retroviridaeو     Caulimoviridaeدو خااانواده 

  Hepaviridae  یعناای  و گااروه دیگاار نزدیکتری نسبت به اعضااای د 
 Hepatitis Bهااای  دارنااد، و همچنااین سااویه    Pseudoviridaeو 

virus   و Glycine max SIRE1 virus     تغییرات بیشااتری را در ژن
 (. 1دهند )شکل مورد مطالعه نسبت به حالت اجدادی نشان می 

 

 
و NJ با روش   MEGA6 افزار   سویه ویروس.درخت فیلوژنتیکی توسط نرم  8های کدکننده آنزیم رونویسی معکوس در رابطه فیلوژنی ژن .1شکل 

 آزمون بوت استراپ رسم شده است. 

http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/
https://www.genome.jp/tools/motif
https://pfam.xfam.org/
https://pfam.xfam.org/
https://pfam.xfam.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd
http://smart.embl-heidelberg.de/
https://proteininformationresource.org/pirwww/
https://proteininformationresource.org/pirwww/
http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/
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 RTبررسی اعضا ژنی کدکنند  آنزیم 

همچنااین  هااای هاادف وهااای فیزیکوشاایمیایی ژنمطالعه ویژگی
هااا ها )پروتئین( حاکی ازآنست کااه ایاان ژنمحصول رونویسی آن
لی متفاااوتی دارنااد، نقطااه ملکااووزن  نقطااه ایزوالکتریااک و

آن فاقااد بااارالکتریکی  هساات کااه پااروتئین در pHایزوالکتریک، 
هااا و سااازی و رسااو  پااروتئینمهمی در خااالصباشد و نقش  می
باار طبااق نتااایج . (Kozlowski, 2017) سنجی جرمی داردطیف
به شااماره ، پروتئین  (Expasy)  آمده از ابزار تحلیل پروتئینبدست

بیشااترین نقطااه ایزوالکتریااک و   YP_009173866.1سترسی  د
بیشتری نسبت بااه سااایر  مولکولیوزن   NP_127504.1پروتئین  
 (.4  ها دارد )جدولپروتئین
دهااد، ویروس نشان ماای  سویه  8  یابی پروتئین هدف درمکان

هااای زیم( باتوجه به میزبااان هاادف ویااروس پروتئین موردنظر )آن
پلاساام تولیااد و فعااال ها، سیتوپلاساام، پااریموردبحااد در غشااا

هااای ساالولی باشد و از همین طریق موجب اختلال در فعالیااتمی
 (.4)جدول شوندمیزبان می

 های هدفشناسایی  مین و ملتیف مربلط به پروتئین

هااای موتیف تااوالی ها وبراساس مطالعات صورت گرفته دمین
تئین شااماره هدف شناسایی شدند، طبق نتااایج بدساات آمااده پاارو

ABO25842.2 موتیف و پااروتئین شااماره  دارای بیشترین تعداد
NP_127504.1  دارای بیشترین تعداد دمین در توالی اساایدآمینه
ها شااامل همه آن های مورد بررسیبین پروتئین ای می باشند، در

 Reverse transcriptaseحداقل یک دمااین احتصاصاای آناازیم 
بیشترین دمااین  NP_057849.4ه این حال پروتئین شمار بوده با

 نقااش بساازایی در همین امر و دارد RT (RVT)مربوط به آنزیم 

 (.5ویروس مربوطه دارد )جدول  تولید این نوع آنزیم از
اطلاعات ساااختاری   از  ها درک مارا موتیف ها برخلاف  مطالعه دمین 

 طبیعاای تعاماال و  به طااور  ها دهد، دمین عملکردی ژنوم افزایش می  و 

توالی ژنوم نقااش   در  ها تجزیه، تحلیل آن  با  تعیین و  پروتئین را  عملکرد 
 ,.Kozlowski, 2017; Vogel et al)  شااود پروتئین مشخص ماای 

اتصااال   پروتئین، تعاماال و  ساختار  ایجاد  در  توانند می  ها . موتیف ( 2004
 (. Kaiser et al., 2015)  ها نقش مهمی داشته باشند آن 

 

 NCBIاساس شماره دسترسی در  های هدف برهای پروتئینبرخی ویژگی .4جدول 

 شماره دستیابی پروتئین  طول پروتئین )اسیدآمینه(  )کیلودالتون( وزن ملکولی   ایزوالکتریک   pH میزبان ویروس  گاه سلولی جای 
 NP_056728.1 679 78629.04 9.21 گل کلم  سیتوپلاسم 
 NP_056848.1 652 77054.06 8.96 مانیوک )کاساوا(  سیتوپلاسم 
 غشا 

 پلاسم پری 
 cv 8.68 252213.98 2179 NP_127504.1هیبرید  پتونیا 

 NP_068729.1 692 80373.94 9.20 سویا  سیتوپلاسم 
 YP_009173866.1 832 93676.73 9.80 پستانداران  غشا 

 AAC64917.1 1550 176659.19 8.11 سویا  سیتوپلاسم 
 ABO25842.2 1752 196238.96 9.05 آبزیان  پلاسم پری 

 NP_057849.4 1435 162041.90 8.88 پستانداران، انسان  سیتوپلاسم 
 

 های پروتئینیها و تعداد موتیفدمین .5جدول 

 تعداد موتیف  کدون پایان زکدون آغا اسامی دمین  شماره پروتئین 

NP_056728.1 Peptidase-A3 20 24 17 
 RVT-1 293 452  

 Low complexity 535 544  

NP_056848.1 Peptidase-A3 2 206 20 
 RVP 3 104  

 RVT-1 250 413  

 Low complexity 458 472  

NP_127504.1 Mp 85 237 26 
 Coiled coil 569 592  

 Low complexity 643 658  

 Low complexity 705 716  

 Low complexity 783 806  

 Low complexity 831 845  

 Low complexity 1084 1098  

 HC2C –Znf  1111 1127  

 RVT-1 1428 1591  

 Low complexity 1661 1673  

 Low complexity 1822 1840  

 Low complexity 2121 2141  



 51  ( 45-52)  1402، زمستان ، پیاپی چهل و چهارمدومسیزدهم، شماره   فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 
 های پروتئینی ها و تعداد موتیفدمین .5جدول ادامه 

 تعداد موتیف  کدون پایان زکدون آغا اسامی دمین  شماره پروتئین 

NP_068729.1 Peptidase-A3 16 210 20 
 RVT-1 246 411  

 Low complexity 549 557  

YP_009173866.1 DNApol- N ter 1 341 15 
 Low complexity 400 417  

 RVT-1 490 589  

 DNApol- C ter 590 832  

AAC64917.1 Retrotran– gag- 2 52 191 31 
 HC2C –Znf 274 290  

 Low complexity 304 316  

 Low complexity 326 343  

 Coiled coil 353 409  

 Znf– C2HC 477 493  

 rve 722 840  

 RVT-2 1068 1311  

ABO25842.2 Low complexity 146 186 70 
 Low complexity 484 495  

 Znf– C2HC 502 518  

 Low complexity 521 537  

 RVP 603 703  

 RVT-1 812 977  

 RNase- H 1223 1368  

 rve 1483 1596  

 Low complexity 1734 1743  

 

 

 گیری کلینتیجه

های موجااود در  شناسی و کثرت داده های گسترده علم زیست پیشرفت 
های موجود در حوزه بیوانفورماتیک را تقریبأ بااه بخااش  این علم، ابزار 

طااوری کااه   بااه  تباادیل کاارده اساات ناپذیر مطالعااات زیسااتی  جدایی 
و    DNAهااای مربااوط بااه  دسترسی محققان را به اطلاعات و آنااالیز 

از پیش سرعت و دقاات بخشاایده اساات. از  جودات را بیش  پروتئین مو 
هااا و اطلاعااات بیوانفورماااتیکی قباال از انجااام  رو اسااتفاده از داده این 

اشاات و  بر خواهد د مطالعات پژوهشی کمترین هزینه را برای محقق در 
باشد. رونویسی از روی  می   پیشبرد تحقیقات این نقطه مثبت مهمی در  

RNA   هااای تحقیقاااتی و تشخیصاای  ی در کار یکی از اقدامات کاربرد
تاارین  امااروزه انااواعی از پرکاااربرد   باشد. پژشکی می  در علم  بخصوص 
بصااورت تجاااری تولیااد و    AMV RTو    M-MLV RTهااای  آنزیم 

بنابراین  ،  دارند و معایبی    مزایا ه نوبه خود شوند که هر یک ب استفاده می 
باارای تولیااد  گشای پایه و علماای  تواند به عنوان راه پژوهش حاضر می 

در مراکز تحقیقاتی، سودمند و کارساااز واقااع شااود و توجااه    RTآنزیم  
(  RTهااای رونویساای معکااوس ) محققان این عرصه را به تولید آنزیم 

باار اساااس نتااایج  متنوع با قابلیت و کارایی بهتر و بیشتر سااود دهااد.  
های بیوانفورماتیکی در پژوهش حاضر پروتئین تولیاادی  حاصله از آنالیز 

 Cassavaو    Cauliflower mosaic virus( در سااویه  RTزیم  )آن 

vein mosaic virus   و Soybean chlorotic mottle virus 

باشد کااه  دارای تعداد اسیدآمینه کمتر و نقطه ایزوالکتریک بیشتری می 
سازی پروتئین تولیدی نقااش مهماای دارد. در  این دو پارامتر در خالص 

ویژگی هاام  ها کمتر هست که این  مقابل طول ژن هدف در این سویه 
و کلونینگ ژن، نقطه مثبت و قابل توجهی   PCR در اهداف مربوط به 

در سااه    RTباشد. با توجه به شباهت زیاااد تااوالی مربااوط بااه ژن می 
از    Human immunodeficiency virusسااویه مااوردنظر و سااویه  

توانااد  گزینه بعدی برای تولید آنزیم هدف می   Retroviridaeخانواده  
که تااوالی هاادف در ایاان ویااروس دارای بیشااترین   باشد از جمله این 

بوده و بالطبع قابلیت بهتری خواهد داشاات   RTدمین مربوط به آنزیم 
ادامااه مطالعااات    اساات ولی از آنجایی که میزبان این ویروس، انسااان 

های بالایی روباارو خواهااد شااد. باارخلاف  عملی با محدودیت و هزینه 
خااانواده    بااوط بااه ذکاار شااده مر   ویااروس   سااویه   سااه   ، ایاان خااانواده 

Caulimoviridae   بنابراین  باشند می دارای میزبان گیاهی که  هستند  
توان ویااروس مااوردنظر را در محاایط کنتاارل شااده القااا و  براحتی می 

  ک یاا   عنااوان   به   تواند ی م   مطالعه   ن ی ا   ج ی نتا   مطالعات بعدی را انجام داد. 
  د یاا تول  در  ی روس ی و  ی ها ه ی سو  ن ی ا  از  استفاده   و   شناخت   ی برا   د ی مف   منبع 
  ی باارا (  in vitro)   ی شااگاه ی آزما   ط ی شاارا   در   معکااوس   ی س ی رونو   م ی آنز 

 . باشد  ی ست ی ز   علوم   پژوهشگران 
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A B S T R A C T 
Reactive oxygen species (ROS) produced in organelles such as mitochondria, 

chloroplast, and peroxisome play an important role in plant signaling and signal 

transduction pathways. ROSs basically are able to regulate oxidation-reduction 

(known as redux) reactions, plant growth and defense responses  to environmental 

stimuli. Therefore, they affect every aspect at all life cycle stages of plants. ROSs 

such as hydrogen peroxide, superoxide, hydroxyl radicals, and singlet oxygen act 

as secondary messengers in plant cells to regulate a diverse range of protein 

functions (with post-translational modifications) and gene expression. They are 

produced naturally during the plant responses to environmental conditions and 

intra-/inter-cellular communications. Recent researches are indicating that ROS 

compounds play a key role in the plants response under both biotic and abiotic 

stresses. Biotic stresses such as fungi, viruses, mites, insects and other organisms, 

along with abiotic stresses such as drought, salinity and heavy metals, increase 

the production of ROS in plant cells. Plants possess various mechanisms to deal 

with the destructive effects of ROS increased production. ROS removal in plants 

is usually performed by two main groups of enzymatic and non-enzymatic 

antioxidant molecules. Antioxidant molecules play important roles in plant 

tolerance under stressful conditions by neutralizing ROS and converting them 

into water molecules. However, under severe stress conditions, plants are not able 

to eliminate the entire content of extra produced ROS molecules; as a result, the 

high amount of ROS causes oxidative stress in plants leading to various damages 

to the main components of the cells, such as proteins, lipids, DNA, 

carbohydrates, and ultimately cell death. There are still many unanswered 

questions regarding the plant specific responses to oxidative stress and regulation 

of cell communication during stress conditions. This review article tries to 

introduce the origin, location, and pathways of ROS production along with their 

types and effects on the cellular signal transduction system in stimulating 

adaptive responses of plants under stress conditions. Moreover, this review 

discusses the effectiveness of antioxidants systems in maintaining cell 

homeostasis and neutralizing the negative impacts of oxygen free radicals in 

plants. 
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 

 «مروری»مقاله 

 اهان ی گ   در   ها آن  ر ی تأث   و  کارکرد   د، ی تول (: ROS)  ژن ی اکس   فعال   ی ها گونه   بر   ی مرور 

 
 *1یرخانیش یعل، 2یسهراب فاطمه، 1یساعدموچش  ن یآرم

 

 چکیده 
فعال اکسیژن گونه  اندام (  ROS)   های  در  پراکسی ک تولیدشده  میتوکندری، کلروپلاست و  نقش  زوم  هایی مانند 

های  پاسخ همچنین  و    نمو   و   رشد کاهش،  -های اکسایش واکنش   دارند و   پیام در گیاهان مهمی در مسیرهای انتقال  
گذار  از گیاه تأثیر  ای ه و مرحله بر هر جنب  ها ROS، . بنابراین کنند را تنظیم می  در برابر تغیرات محیطی  دفاعی گیاه 

های  های سوپراکسید و هیدروکسیل و اکسیژن منفرد، در سلول مانند پراکسید هیدروژن، رادیکال   ها ROSستند.  ه 
( و  ترجمه ا پس )با تغیرات    ی تنظیم طیف متنوعی از عملکردهای پروتئین  جهت های ثانویه رسان عنوان پیام به گیاهی 

رتباطات  اسخ گیاه به شرایط محیطی و ا ها به صورت طبیعی در جریان پ ROSکنند.  عمل می   تنظیم بیان ژن 
با این حال تحقیقات اخیر نشان داده است که این ترکیبات نقش مهمی در    . گردند داخل و بین سلولی تولید می 

ها، حشرات و سایر  ها، کنه ها، ویروس های زیستی مانند: قارچ خ گیاهان به شرایط تنش بر عهده دارند. تنش پاس 
تنش  به همراه  تولید  جانداران،  افزایش  موجب  فلزات سنگین  و  مانند: خشکی، شوری  های محیطی غیرزیستی 

ROS   با تأثی شود. گیاهان مکانیسم در گیاهان می ها  ROSرات منفی افزایش تولید  های متنوعی جهت مقابله 
حذف   مولکول   ROSدارند.  از  اصلی  گروه  دو  توسط  معمول  طور  به  گیاهان  آنتی در  و  های  آنزیمی   اکسیدان 

می -غیر  مولکول آنزیمی صورت  آنتی پذیرد.  کردن  های  خنثی  با  آن   ROSاکسیدان  تبدیل  آب   و  عنوان  به   ، به 
کنند. با این حال در شرایط تنش شدید، گیاهان  ایفا می   را   ها ش محصول نهایی، نقش مهمی در تحمل گیاه به تن 

همه  به حذف  مولکول قادر  شده  ی  تولید  درنتیجه مازاد  های  و  بالای    نیستند  تنش    ROSمقدار  ایجاد  موجب 
پروتئین  مانند  سلول  اصلی  ترکیبات  به  و آسیب  لیپیدها،  اکسیدی  مرگ  ، کربوهیدرات DNAها،  درنهایت  و  ها 

سلولی در    تنظیم ارتباطات و    ی اکسید   ود. هنوز به بسیاری از سوالات در مورد واکنش گیاهان به تنش ش سلول می 
انواع و تأثیرات  ،  ها ROSی تولید  ی مروری به بررسی محل و نحوه ین مقاله زمان تنش پاسخ داده نشده است. ا 

 ،پردازد. همچنین  میگیاهان در شرایط تنش    های سازگاری ایجاد پاسخ   و    هاسلول   رسانی ها بر سیستم پیام آن 
کارکرد   و  اکسیدان آنتی نحوه  سلول  هموستازی  حفظ  در  مؤثر  در های  آنها  خنثی   کارایی  یا  ا حذف  ثر  سازی 

 گیرد. مورد بررسی قرار می های آزاد اکسیژن  رادیکال 

 
  و  قاتیتحق   مرکز   ، ی باغ   و   ی زراع   قات یتحق   بخش   1

 کرمانشاه،  استان   ی ع ی طب  منابع  و  ی کشاورز  آموزش
 ،ی کشاورز  ج ی ترو   و   آموزش   قات، ی تحق   سازمان 

 .ران یا  کرمانشاه، 
گیاهی،    2 بیوتکنولوژی   ،ی کشاورز  دانشکده بخش 

 .ایران  رس، ا ف  راز، ی ش  دانشگاه 
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 مقدمه 
و سیستم  در ارتباط هستند محیط اطراف خود  با  ر مداوم به طو   گیاهان 

کننیید تییا  تنظیییم می  شرایط محیطییی های متابولیک خود را مطابق با 
های گیاهی درجه بییالایی از  سلول  گیاهی را بهبود ببخشند.  بهره وری 

سییازد بییه  هییا را قییادر می ن آ   کییه دهنیید  انعطاف پییذیری را نشییان می 
واکیینش  گیرنیید،  ر مییی ن قییرا آ ه در معرض  محیطی که روزان  تغییرهای 

کییاهش  -اکسییایش   پییذیری در فراینییدهای . اییین انعطاف نشان دهنیید 
  ( ROS)   2اکسیییژن   فعییال   های گونییه تولید و تجمع  به ویژه    و   1سلولی 

های مناسییب بییه تغییییرات  شود که نقش مهمی در پاسییخ منعکس می 
 ,.Sonmez et al)   ب دارنیید ی به آ دسترس   و مانند شدت نور    محیطی 

تواند منجر به فعییال  می  ها تنش . عدم تعادل متابولیک ناشی از ( 2023
از    ROSو افییزایش تولییید    ( NOX)   3اکسیداز   NADPHآنزیم   شدن  
و در    شییود می زوم  مانند میتوکنییدری، کلروپلاسییت و پراکسییی ی  منابع 

  4فعییال کییردن مسیییر پیییام رسییانی منجییر بییه  ها ROSتجمع نهایت 
بررسییی منییابع    و   وری شییواهد آ ع میی ج .  ( Guo et al., 2023) د  شو می 

بییه عنییوان پیییام  هییا آن نقش کلیییدی ها نشان دهنده ROS مرتبط با 
است. عوامییل گونییاگونی کییه موجییب ایجییاد انییواع    زیستی های  رسان 
ROS   نشان داده شده است.   1شود در شکل  می 

 همییهبییر   اًتقریبیی هییا  ROSدهد کییه  نشان می  جدیدهای  یافته
گذارند و سهم مهمییی در أثیر میگیاهی تزیست شناسی  های  جنبه

عملکرد و سرنوشت سییلول   و تعیینکنترل تبادل اطلاعات سلولی  
بررسییی مقییالات و مطالعییات  .(Sonmez et al., 2023)دارند  را

های اخیییر نشییان سییالهییا در طییی ROSچاپ شده در ارتباط بییا 
اسییت. اییین  هییا در گیاهییاندهنییده اهمیییت نقییش اییین مولکول

زیسییتی را های زیستی و غیرتنشگیاهان به  ی  هاپاسخها  مولکول
 علاوه بییر اییین، تعییاملات. (Guo et al., 2023) کنندمیتسهیل 
ROS ای از در تنظیییم طیییف گسییتردههییا دارای اثییرات فییراوان
نمییو جوانییه زنییی،  ماننیید های فیزیولوژیک به محیط زیسییتپاسخ

 ,.Vavilala et al)بییرگ دارد  ایهریشه و بسییته شییدن روزنییه

. با این حییال مطالعییات کمییی در ارتبییاط بییا نحییوه تولییید (2015
ROSها در شییرایط نرمییال و تیینش بییه ها، تأثیر و پیام رسانی آن

هدف ما در این مقالییه زبان فارسی به چاپ رسیده است. بنابراین،  
 و اسییتفاده از  های اخیر در درک چگییونگی مییدیریتارائه پیشرفت

ROSتعییاملات هییانرسییانی آ، پیییام  گیاهیهای  سلول  ها توسط ،

 
1. Redux 

2. Reactive oxygen species 

3. NADPH oxidase 

4. Signaling 

، هییای گیییاهیکییاهش در انییدامک-های اکسایشواکنش  ها وآن
هییای تنظیییم عملکییرد ژنو ها تولید و اسییتفاده از آنتییی اکسیییدان

 . استهای محیطی پاسخ به محرک هایمسیر مرتبط با
 

 
های فعال اکسیژن دخیل . دلایل مختلف که در ایجاد گونه1شکل 

 (. Sharma et al., 2012)هستند 

 

 ROSانواع 

هییا انییرژی نییور خورشییید را توسییط فتوسیینتز بییه انییرژی فتوتروف
کننیید و بنییابراین بییرای حفییظ زنییدگی روی بیوشیمیایی تبدیل می

)اکسیژن   2O1شامل    ROSزمین بسیار مهم هستند. انواع مختلف  
)رادیکال سوپراکسید(  2O−• )پراکسید هیدروژن(،  2O2Hمنفرد(، 

هستند که به عنییوان محصییولات  هیدروکسیل()رادیکال   •OH و
(. 1)جییدول  (Sonmez et al., 2023)شییوند ناخواسته تولید مییی

مصییرفی گیاهییان تولییید   2Oاینها فقط از یک تا دو درصد از کییل  
هییای تولییید کننییده . واکیینش(Bhattacharjee, 2005) شوندمی

 نشان داده شده است. 2در شکل  ROSاعضای مختلف 
 

−•پراکسید رادیکال سو
2O 

ROS   2به طور مییداوم در کلروپلاسییت بییه دلیییل کییاهش جزئیییO  
 )اکسیژن( یا به عنوان نتیجه انتقال انرژی به اکسیژن تولید می شییود. 

تیلاکوئیییدی طییی زنجیییره    Iرادیکال سوپراکسید عمدتاً در فتوسیستم  
هییای دیگییر  ( و هم چنییین بخش ETC)   5ای چرخه انتقال الکترون غیر 

  ETCشود. گاهی اوقات، اکسیژن با اجییزای مختلییف می  سلولی تولید 
 ,.Guo et al) دهد تا رادیکال سوپراکسییید را ایجییاد کنیید  واکنش می 

ی اسییت کییه تشییکیل  ROSعمییولًا اولییین  . اییین رادیکییال م ( 2023

 
5. Non-cyclic electron transport chain  
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هییای بیشییتری  تواند واکنش شود. رادیکال سوپراکسید همچنین می می 
 م دهد. جا ان   ROSرا برای تولید سایر اعضای خانواده 

O2
•− + Fe3+ → 1O2 + Fe2+ 

2O2
•− + 2H+ → O2 + H2O2 Fe3+ 

 •+OH−+OH3+→ Fe3++ Fe2O2+H2+Fe  )واکنش فنتون( 

 
 ها و مشخصات آن ROSاعضای مختلف خانواده  .1جدول 

ROS t1/2 
Migration 

distance 
Sources Mode of action 

Reaction 

with 

DNA 

Reaction 

with protein 

Scavenging 

systems 

Scavenging 

system 

Superoxide 

(Or) 

1-4 

µs 
30 nm 

Membranes, 

Chloroplasts, 

Mitochondria 

Reacts with double 

bond containing 

compounds such as 

(Fe-S) proteins 

No 
Via the Fe-

center 

Extremely 

low 
SOD 

Hydroxyl 

radical 

(OH∙) 

1 µs 1 nm 

Membranes, 

Chloroplasts, 

Mitochondria 

Extremely reactive 

with all 

biomolecules 

Rapidly 

reacting 

Rapidly 

reacting 

Rapidly 

reacting 

Flavonoids 

and Proline 

Hydrogen 

Peroxide 

(H202) 

1 ms 1 µm 

Membranes, 

Chloroplasts, 

Mitochondria, 

Peroxisomes 

Oxidizes proteins 

and forms OH∙ via 

O∙2⁻ 
No 

Attacks the 

Cys residue 

Extremely 

low 

CAT, PDXs 

and 

Flavonoids 

Singlet 

Oxygen 

(102) 

1-4 

µs 
30 nm 

Membranes, 

Chloroplasts, 

Mitochondria 

Oxidizes proteins, 

PUFAs and DNA 

Reacts 

with G 

residue 

Attacks Trp, 

His, Tyr, 

Met and Cys 

residues 

PUFA 

Carotenoids 

and a-

Tocopherol 

 

با نیمه عمر کوتاه رادیکال سوپراکسید واکنش پذیری متوسط  
میکرو ثانیه دارد و به خودی خود آسیب زیادی ایجاد نمییی   4تا    2

کند. در عوض، به رادیکال هیدروکسیل و اکسیژن منفرد )واکنش 
ی شود و باعث پراکسیداسیییون لیپیییدتر( تبدیل میپذیرتر و سمی

 (.Halliwell, 2006شود )غشا می
 

 (2O1اکسیژن منفرد )

معمول است که نییه تنهییا از طریییق غیر ROSاکسیژن منفرد یک 
هییای انتقال الکترون به اکسیژن مولکولی، بلکه با واکنش کلروفیل

(Chl)  قرار دارنیید  1موجود در سیستم آنتن که در مرحله سه گانه
 شود.با اکسیژن، ایجاد می

Chl → 3Chl 
3Chl +3O2 → Chl + 1O2 

های محیطی مانند شوری، خشکی و فلزات سیینگین باعییث  تنش 
شود در نتیجه غلظت دی اکسییید کییربن درون  ها می بسته شدن روزنه 

سلولی کاهش یافته و این امییر بییه تشییکیل اکسیییژن منفییرد کمییک  
توانیید بییه هییر دو سیسییتم فتوسیینتزی،  کنیید. اکسیییژن منفییرد می می 

( آسیب جییدی وارد سییاخته  PSII)   IIو فتوسیستم    I   (PSI )فتوسیستم  
های فتوسنتزی را در معییرض خطییر قییرار دهیید. اگرچییه  و کل سیستم 

 Guo) میکرو ثانیییه دارد    3اکسیژن منفرد نیمه عمر کوتاهی در حدود  

et al., 2023 ) نانومتر پخش شییود و بییه طیییف    100تواند حدود  ، می

 
1. Chlorophyll triplet state  

هایی ماننیید  مل مولکول وسیعی از اهداف آسیب برساند. این اهداف شا 
هسییتند  هییا، اسیییدهای نوکلئیییک و لیپیییدها  هییا، رنگدانییه پییروتئین 

 (Sonmez et al., 2023 ) ترکیبات عامل اصییلی از دسییت دادن    . این
اهییان  ناشی از نور و در نتیجه مرگ سییلولی هسییتند. گی   PSIIفعالیت  

انیید اکسیییژن منفییرد را بییا کمییک بتاکییاروتن، توکییوفرول،  توانسییته 
از طییرف دیگییر، اکسیییژن    ینون به طور موثری خنثییی کننیید. پلاستوک 

هایی که مسئول محافظییت در برابییر تیینش  منفرد در افزایش بیان ژن 
 . (  2023et alGuo ,.)  هستند، نقش دارد  2اکسیدی نوری 

 

 
 .های فعال اکسیژن با انتقال انرژیایجاد گونه .2شکل 

 
2. Photo-oxidative stress 
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 (2O2Hپراکسید هیدروژن )

پییذیر اسییت و زمییانی واکنشنسبتاً    ROSپراکسید هیدروژن، یک  
شود که رادیکال سوپر اکسید هم کاهش یک ظرفیتی تشکیل می

تواند هییم بییه و هم چنین پروتونه شدن را تجربه کند. این امر می
آنزیمی با تبدیل شدن به پراکسید هیدروژن در شییرایط صورت غیر

pH   پایین یا عمدتاً توسط واکنشی که توسییط آنییزیم سوپراکسییید
 شود، رخ دهد.( کاتالیز میSOD) 1یسموتازد

 2+ O 2O2→ H ++ 2H •−
22O     درpH پایین   

2+ O 2O2→ H ++ 2H •−
22O       توسط SOD 

های گیییاهی نییه تنهییا در شییرایط پراکسید هیدروژن در سلول
، ناشی از عواملی مانند خشکی، 2عادی، بلکه در اثر تنش اکسیدی

فش، زخییم و عفونییت پییاتوژن نیییز نبسرما، نور شدید، اشعه ماوراء  
. منییابع اصییلی تولییید (Sharma et al., 2012)شییود تولییید مییی

در  ETCهییای گیییاهی شییامل پراکسییید هیییدروژن در سییلول
(، غشییای ER) 3کلروپلاسییت، میتوکنییدری، شییبکه آندوپلاسییمی

سلولی، اکسیداسیون بتای اسید چرب و تنفس نوری اسییت. منییابع 
 5و گزانتین اکسیداز  NOXتوسط    4یاکسیداسیون نوردیگر شامل  

(XOD.می شود ) 
پراکسید هیییدروژن در گیاهییان ماننیید شمشیییر دو لبییه رفتییار 

های بییالاتر مضییر های پایین مفید اما در غلظتکند. در غلظتمی
های درون سلولی اندک، به عنوان یک پیام تنظیم در غلظت است.

پیییری، تیینفس یکی ضروری مانند  کننده برای فرآیندهای فیزیولوژ
ای، چرخه سلولی و رشد و نمو عمییل فتوسنتز، حرکت روزنه  نوری،

. به دلیل نیمه عمر طولانی (Kawaguchi et al., 2023)کند  می
توانیید ، میییROSمیلییی ثانیییه در مقایسییه بییا سییایر اعضییای  1

تری را طی کند و از غشای سلولی گیاه عبییور های طولانیمسافت
ها از غشییاها عبییور و ریق آکواپوریناز ط  تواندکند. این ترکیب می

های مختلف سلول دست یابد و موجب تیینش اکسیییدی به قسمت
شییود. پراکسییید هیییدروژن در غلظییت بییالا، هییر دو اسییید آمینییه 

کنیید و را اکسییید مییی (3SCH-( و متیییونین )SH-سیسییتئین )
ا با اکسید ر  Fe-SODو    Cu/Zn-SODهای چرخه کالوین،  آنزیم

 ,.Ozgur et al)کنیید ها غیرفعییال میییتیول آنی هاکردن گروه

هییای درصییدی فعالیییت آنییزیم  50کاهش    . این امر موجب(2015

 
1. Superoxide dismutase 

2. Oxidative stress 

3. Endoplasmic Reticulum 

4. Photo-oxidation 

5. Xanthine oxidase 

بیس   7،  1، سدوهپتولوز  6بیس فسفاتاز  6،  1مختلف مانند فروکتوز  
میکرومییولار شییده و   10در غلظییت    8و فسییفوریبولوکیناز  7فسفاتاز

ی بییالا های  همچنین مسئول مرگ برنامه ریزی سلولی در غلظت
سییلولی اسییت. بییا اییین حییال، ماننیید رادیکییال سوپراکسییید، 
پراکسیدهیدروژن نسبتاً واکنش پذیر است. بنابراین، آسیب آن بییه 

تییر طور کامل تنها زمانی قابل درک است که به گونه هییای فعییال
 تبدیل شود.

 

 (•OH)رادیکال هیدروکسیل  

 (•OHهیدروکسیییل )، رادیکییال  ROSدر میان اعضییای خییانواده  
 pHشناخته شییده اسییت. در   ROSترین  واکنش پذیرترین و سمی

خنثی توسط واکنش فنتییون بییین پراکسییید هیییدروژن و رادیکییال 
شود که توسییط فلییزات واسییطه ماننیید آهیین سوپراکسید تولید می

(2+Fe  3و+Fe کاتیییالیز )شیییود. ایییین رادیکیییال، توسیییط میییی
از   شییود.تخریب غشاء می  (، موجبLPO)  9پراکسیداسیون لیپیدی

ی وجییود آنجایی که سیستم آنزیمی برای حذف این رادیکییال سییم
ندارد، تجمع بیش از حد رادیکال هیدروکسیل مییرگ سییلولی را در 

 (.Pinto et al., 2003پی دارد )

H2O2 + O2
•− → OH− + O2 + OH• 

 

 ROS  های تولیدمحل

ROS  تیینش در چنییدین مکییان در در هر دو حالییت تیینش و غیییر
زوم، نییدری، غشییای پلاسییمایی، پراکسیییکلروپلاسییت، میتوک

(. 3شییود )شییکل  های سییلولی تولییید میییو دیواره  ERآپوپلاست،  
ROS  هییا بییه اکسیییژن از همیشه از نشت اجتناب ناپذیر الکتییرون
هییا و هییا، میتوکنییدریهای انتقال الکترون در کلروپلاسییتفعالیت

غشای پلاسمایی یا به عنوان یک محصییول جییانبی از مسیییرهای 
مختلییف سییلولی قییرار دارنیید، های  ولیک مختلف که در بخشمتاب

 شود.تشکیل می
 

 کلروپلاست ها 

از چنییدین مکییان تولییید  ROSها، اشکال مختلییف در کلروپلاست
 ROSمنییابع اصییلی    PSIIو    PSIهای موجود در  ETCشوند.  می

توسییط اییین منییابع شییرایط   ROSدر کلروپلاست هسییتند. تولییید  

 
6. Fructose 1, 6 bisphosphatase 

7. Sedoheptulose 1, 7 bisphosphatase 

8. Phosphoribulokinase 

9. Lipid peroxidation 
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هییای خشییکی، سید کربن، مانند تیینشمحدود کننده تثبیت دی اک
شوری، دما و همچنین با ترکیب این شییرایط بییا تیینش نییور زیییاد، 

یابیید. در شییرایط نرمییال، جریییان الکتییرون از افییزایش مییی
 NADPHرفته و بییه    NADPهای برانگیخته شده به  فتوسیستم

شییود و سییپس وارد چرخییه کییالوین مییی  NADPHشود.  احیا می
کند. در صورت ا میدی اکسید کربن را احیگیرنده نهایی الکترون،  
 NADP، بییه دلیییل کییاهش عرضییه ETCبارگذاری بیش از حیید 

ناشی از شرایط تنش، نشت الکترون از فرودوکسییین بییه اکسیییژن 
رادیکییال  1وجییود دارد و تحییت فراینییدی بییه نییام واکیینش مهلییر

 .(Cleland & Grace, 1999)شود میسوپراکسید تولید 

2O2 + 2Fdred −→ 2O2
•− + 2Fdox 

هییای ها به اکسیژن نیز ممکیین اسییت از دسییتهالکتروننشت  
2Fe-2S  4وFe-4S  درETC  فتوسیسییتمII  رخ دهیید. در اییین

 Bو کینییون  A (QA)فتوسیستم، سمت پذیرنییده شییامل کینییون 

(QB)   است. نشت الکترون از این محییل بییه اکسیییژن بییه تولییید
ل سوپراکسید با کند. تشکیل رادیکارادیکال سوپراکسید کمک می

حیای اکسیژن یک مرحله محدود کننییده سییرعت اسییت. سییپس ا
رادیکییال سوپراکسییید ممکیین اسییت روی سییطل غشییای داخلییی 

پروتونه شییود یییا بییه صییورت آنزیمییی  2HO•به رادیکال    "لومن"
( یا به طور خود به خود بییه پراکسییید هیییدروژن در SOD)توسط  

 Fe-Sمراکییز  خارجی تبییدیل شییود. در "استرومایی"سطل غشای 
+که  

2Fe   در دسترس است، پراکسییید هیییدروژن ممکیین اسییت از
تر( طریق واکنش فنتون به رادیکال هیدروکسیل )بسیار خطرنییاک

 .(Guo et al., 2023)تبدیل شود 

 

 (ER) شبکه آندوپلاسمی
 Cytکییه شییامل  NAD(P)H، انتقال الکترون وابسته به ERر د

P450  کنیید. پیییش مییاده تولید میشود، رادیکال سوپراکسید را می
دهد و سپس واکنش نشان می Cyt P450، ابتدا با RHارگانیک، 

شود تا یک رادیکال حیید واسییط توسط یک فلاووپروتئین احیا می
(-Cyt P450Rتشکیل ) توانیید بییه مییی 2دهد. اکسیژن سییه گانییه

راحتی با این رادیکال حدواسط واکنش نشان دهد زیییرا هییر یییک 
دار جفت نشده هستند. این کمپلکس اکسیییژندارای یک الکترون  

(Cyt P450ROO-مم ) کن است توسط سیتوکرومb  احیا شود یا
ها ممکیین اسییت تجزیییه شییوند و رادیکییال گاهی اوقات کمپلکس

 .(Mittler, 2002)کنند آزاد  سوپراکسید

 
1. Mehler 

2. Triplet oxygen 

 میتوکندری 

تولید کنیید.   ETCرا در چندین قسمت    ROSتواند  میتوکندری می
رادیکال سوپراکسییید در   احیای مستقیم اکسیژن به  در میتوکندری

زنجیییره تنفسییی  3دهیییدروژناز NADHناحیییه فلاووپروتئینییی 
 NAD+دهد. هنگامی که پیش ماده مرتبط با ( رخ میI)کمپلکس  

توانیید از شییود، انتقییال الکتییرون میمحییدود مییی Iبرای کمپلکس  
 ن الکتییرون معکییوس( رخ دهیید.)جریا  Iبه کمپلکس    IIکمپلکس  

 Iرا در کمپلکس    ROSن فرآیند تولید  نشان داده شده است که ای
شییود میتنظیییم  ATPدهیید کییه توسییط هیییدرولیز افییزایش مییی

(Turrens, 2003)4سیییتوکروم -کینییون. ناحیییه یییوبی  ETC 
(، نیییز رادیکییال سوپراکسییید را از اکسیییژن تولییید III)کمییپلکس 

یییک  احیییا شییده  کینون کاملاًن است که یوبیکند. اعتقاد بر ایمی
دهییید و ییییک رادیکیییال میییی C1الکتیییرون بیییه سییییتوکروم 

کند کییه بییرای بسیار احیاکننده ناپایدار ایجاد می  5کینونسمییوبی
نشت الکترون به اکسیژن و در نتیجه تولید رادیکییال سوپراکسییید 

و   ETCمناسب است. در گیاهان، تحت شرایط هییوازی معمییولی،  
ن حییال، عوامییل ابسته هستند. با ایبه یکدیگر کاملاً و  ATPتولید  

شییود. اییین امییر تنش مختلف منجر به مهار و تغییر اجزای آن می
هییای الکتییرون و در نتیجییه حیید حاملمنجر به کییاهش بیییش از  

 .(Noctor et al., 2007)شود می ROSتشکیل 

 ROSتوانند  چندین آنزیم موجود در ماتریکس میتوکندری می
 ROSبه طییور مسییتقیم    6انند آکونیتازم  هاتولید کنند. برخی از آن

 galactono-γ-1کنند در حالی که برخییی دیگییر ماننیید تولید می

lactone dehydrogenase (GAL کییه قییادر بییه انتقییال ،)
ها ROSهستند. رادیکال سوپراکسید از اولین    ETCها به  الکترون

شییود. اییین تشکیل مییی  ETCاست که از کاهش تک ظرفیتی در  
( SOD)شکل میتوکنییدریایی    MnSODعت توسط  ترکیب به سر

( به پراکسید هیدروژن نسبتاً پایدار APX) 7یا آسکوربات پراکسیداز
شود. پراکسید هیدروژن نیییز توسییط نفوذپذیر از غشاء تبدیل میو  

شییود واکیینش فنتییون بییه رادیکییال هیدروکسیییل تبییدیل مییی
(Rasmusson et al., 2008) . 

 
 
 

 
 

 
3. NADH dehydrogenase 

4. Ubiquinone-cytochrome region 

5. Ubisemiquinone 

6. Aconitase 

7. Ascorbate peroxidase  
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 . (Sharma et al., 2012)شود آپوپلاست، شبکه آندوپلاسمی و دیواره سلولی تولید می
 

 زومپراکسی

هییا احتمییالًا بییه دلیییل متابولیسییم اکسیییدی خییود، زومپراکسییی 
اصییلی تولییید پراکسییید هیییدروژن سییلولی هسییتند. هییای انمک

فرآیندهای متابولیکی اصییلی تولییید پراکسییید هیییدروژن در انییواع 
، بتییا 1زوم شییامل واکیینش گلیکییولات اکسیییدازمختلییف پراکسییی

اکسیداسیون اسید چرب، واکنش آنزیمی اکسیییدازهای فلاوییین، و 
 & Baker)سوپراکسییید اسییت هییای عییدم تناسییب رادیکییال

Graham, 2013)گلیکولات  ی، اکسیداسیون. در طول تنفس نور
زوم بیشییترین عامییل تولییید توسط گلیکولات اکسیداز در پراکسییی

پراکسییید هیییدروژن اسییت. ماننیید میتوکنییدری و کلروپلاسییت، 
زوم نیز در نتیجه متابولیسم طبیعی خود سوپراکسید تولییید پراکسی

ندوانه حییداقل، های ههای برگ نخود و لپهزومکند. در پراکسیمی
هییای دو محییل تولییید رادیکییال سوپراکسییید بییا اسییتفاده از روش 

سنجی شناسایی شده است. یکی از این دو در بیوشیمیایی و طیف  
اسییت کییه اکسیداسیییون   XODماتریس اندامک، سیسییتم مولیید  

کند که در این گزانتین یا هیپوگزانتین به اسید اوریک را کاتالیز می
شود. محل دیگر در غشاهای اکسید تولید میل سوپرفرآیند رادیکا

کوچییک متشییکل از  ETCزوم اسییت کییه در آن یییک پراکسییی
 ,.Noctor et al)د وجییود دار Cyt bو  NADHفلاوپییروتئین 

2002). 

 
1. Glycolate oxidase reaction  

ولکولی ( با جرم مPMPs)  2زومیپپتید غشای پراکسیسه پلی
ل کیلو دالتون در تولییید رادیکییال سوپراکسییید دخییی  32، و 29،  18

 NADHکیلو دالتونی از  32و  18های  PMPهستند. در حالی که  
به عنوان دهنده الکترون برای تولید رادیکال سوپراکسید اسییتفاده 

وابسییته   NADPHکیلو دالتون به وضوح به    PMP  ،29کنند،  می
به عنوان دهنییده   NADPHبا    cکروم  است و قادر به احیای سیتو
کننییده اصییلی رادیکییال لییید  ، توPMPالکترون است. در میان سه  

شییود کیلو دالتونی است کییه پیشیینهاد مییی PMP 18 سوپراکسید،
باشیید. رادیکییال  bسیییتوکرومی احتمییالًا متعلییق بییه گییروه نییوع 

به پراکسید هیییدروژن   SODسوپراکسید تولید شده متعاقباً توسط  
 .(Datta et al., 2023)شود  تبدیل می

 

 غشای پلاسمایی 

هییای  در همییه قسییمت تقال دهنییده الکتییرون  اکسیدوردوکتازهای ان 
شییوند.  در غشا می   ROSغشای پلاسما وجود دارند و منجر به تولید 

هییای مختلییف در غشییاهای  بییا اسییتفاده از تکنیک   ROSتولییید  
های  و ریشییه  3پلاسمایی جدا شده از مناطق در حال رشیید زیییر لپییه 

  های نهییال ذرت نهال سویای اتیوله و همچنییین کلئوپتیییل و ریشییه 
.  ( Heyno et al., 2011) گرفییت  اتیولییه مییورد مطالعییه قییرار  

 
2. Peroxisomal membrane polypeptides 

3. Hypocotyls 
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NAD(P)H   ای برای تولییید رادیکییال سوپراکسییید در تمییام  واسطه
ی غشییای پلاسییمایی بییود. بنییابرای پیشیینهاد شیید کییه در  هییا نمونه 

تییوان بییه  ادیکال سوپراکسید را می غشاهای پلاسمایی سویا، تولید ر 
  2( )یک ردوکتاز کینونی   1و منادیون   NOXعملکرد حداقل دو آنزیم،  

را از   ها ، انتقال الکترون NOX.  ( Noctor et al., 2002) داد  نسبت  
NADPH    سیتوپلاسییمی بییه اکسیییژن بییرای تشییکیل رادیکییال

کند. رادیکال سوپراکسید به صورت خییود بییه  سوپراکسید کاتالیز می 
شییود.  به پراکسید هیدروژن تبدیل می   SODخود یا با فعالیت آنزیم  

NOX   یفای نقش کلیدی در تولید و تجمع  ی ا براROS    در گیاهان
 . ( Kwak et al., 2003) تحت شرایط تنش پیشنهاد شده است 

 

 های سلولی دیواره

 ROSهای فعال برای تولید  عنوان مکانهای سلولی نیز به  دیواره
 3شوند. نقش پراکسیداز مرتبط با دیییواره سییلولیدر نظر گرفته می

ت. در تییرب، روژن نشییان داده شییده اسیی در تولییید پراکسییید هییید
پراکسیداز مرتبط با دیواره سییلولی جییدا شییده، تشییکیل پراکسییید 

کنیید. واکیینش توسییط کاتالیز مییی  NADHهیدروژن را در حضور  
شییود تحریک می  4فریل الکلهای مختلف، به ویژه کانیو فنلمون

تنهییا کاندییید بییرای تییامین   5و مشخص شد که مالات دهیدروژناز
NADH ت  اس(Gross, 1977). 

توسط پراکسیدازهای واقییع در دیییواره سییلولی در   ROSتولید  
القا شده توسط بییاکتری   (HR) 6طی پاسخ حساسیت بیش از حد

Xanthomonas campestris pv. malvacearum   در پنبییه
(Martinez et al., 1998)  و اسییترس کمبییود( پتاسیییمK در )

آمییین . دیشییودیاد میی ایجیی  (Kim et al., 2010)آرابیدوپسیییس 
در دیواره سلولی با استفاده از   ROSهمچنین در تولید    7اکسیدازها

و   10کییاداورین،  9، اسییپرمیدین8هییا )پوترسییینآمینآمین یا پلیدی
شییود و پراکسیییدها را غیره( برای احیای یک کینون که اکسید می

 .(Pell & Steffen, 1991)هستند دهد، دخیل تشکیل می

 

 
1. Menadione 

2. Quinone reductase 

3. Cell-wall-associated peroxidase 

4. Coniferyl alcohol 

5. Malate dehydrogenase 

6. Hypersensitive response 

7. Diamine oxidases 

8 .Putrescine 

9. Spermidine 

10. Cadaverine 

 آپوپلاست 

های واقع در دیواره سلولی مسئول تولییید رسد آنزیمنظر می  هب
ROS  هسییتند آپوپلاسییتی(Hashem & Khalil, 2023). 

پراکسییید   12با دیییواره سییلولی )ژرمییین(مرتبط    11اگزالات اکسیداز
کنیید. هیدروژن و دی اکسید کییربن را از اگزالیییک اسییید آزاد مییی

هیییدروژن گزارش شده است که اییین آنییزیم در تجمییع پراکسییید  
هییا های مختلف غییلات و قییارچآپوپلاستی طی تعاملات بین گونه

ممکن  13شبه آمین اکسیداز های. آنزیم(Lane, 2002)دارد نقش 
های دفاعی که در آپوپلاست بییه دنبییال اسییترس است به واکنش
 دهد، عمدتاً به تولید پراکسید هیدروژن کمییک کنییدزیستی رخ می

(., 2006et alCona )دآمیناسیون اکسیداتیو 14هاکسیداز. آمین ا ،
از   ها )یعنی پوترسین، اسپرمین و اسپرمیدین( را با استفادهآمینپلی

FAD  کنند میبه عنوان کوفاکتور کاتالیز(Yan et al., 2023). 

 

 در گیاهان  ROSها  و عملکردهای مروری بر نقش

 .de Pinto et al مطالعییه مربییوط بییهدر  ROSنقییش در بررسی 
 و کییاهش-اکسییایشهییای متابولیت عنییوان شیید کییه (2015)
پاسییخ  و پیییام رسییانیدر مسیییرهای  آنتییی اکسیییدانهییای نزیمآ

کلروپلاست جهت حضور  به    بسیار موثر هستند.  های گیاهیسلول
ی تولییید هییاهییای واضییحی در روش تفاوت،  و فتوسنتز در گیاهان

ROS   نقییش اکنییون  وجییود دارد.در حیوانات و گیاهییانROS  در
 بسیییاری از  ها و هسییته بسییتراندامک  میان  پیام رسانیی  سیرهام

 ,.Ozgur et al) است. در این زمینییه، انگیاه درتحقیقات علمی 

های مختلییف گیییاهی بییر انییدامک  به بررسی چگونگی اثر  (2015
در  ROSبا واسییطه  ها  پروتئینهای مرتبط با  بیان یا عدم بیان ژن

ER  واسییطه تییاثیر  هییایی کییه بییه  پروتئین.  پرداختندROS هییا در
ده های پییین نخییورشوند به نام پروتئینهای گیاهی تولید میسلول

، 16پیییچشهیل  هییا در تسیی شوند. آن( شناخته میUPR)  15پاسخی
نقییش دارنیید. های اشییتباه  و تخریب پروتئین  هاپروتئین  دهیشکل

طولانی   هایتنشدر معرض  گیاهان  قرار گرفتن    شود کهگفته می
های اشتباه شود. به تجمع بیش از حد پروتئین  منجر  تواندمدت می

ها در نتیجه تاثیر پروتئن  تخریبافزایش میزان  باعث  موضوع  این  

 
11. Oxalate oxidase 

12. Germin  

13. Amine oxidase-like enzymes 

14. Amine oxidases  

15.  Unfolded protein response 

16. Folding   
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شییبکه  تیینشای بییه نییام منجر به پدیدهدر نهایت    و  ERمنفی بر  
 شود.  آندوپلاسمی

Ozgur et al. (2015) مرتبط باهای تعدادی از ژن رونویسی 
UPR ی مختلییف  اهبه غلظت  در پاسخ  راROS راها  انییدامک  در 

بییه   ERهییا درک مییا از پاسییخ هییای  نآهای  . یافتهبررسی کردند
گسییترش گیییاهی  های مختلف  متعدد از اندامک  یاکسید  هایپیام
 Ubiquinolها نشان داد که مقدار پروتئین مطالعات آندهد. می

oxidase 1a (AOX1a )اسییت یاکسید تنش شدتای از نشانه .
میییان متقابییل  ی  تنظیییم رابطییهدر  را  کلیییدی    ن نقییشاین پروتئی

 بییر اسییاس  هسییته-هالروپلاست و همچنین اندامکک-میتوکندری
 همچنییین. بییر عهییده دارد برگشییتی پیییام رسییانیمسیییرهای 

Vishwakarma et al. (2015)  که فقدان دادند نشانAOX1a 
 Serrano تاثیر منفی بر فتوسنتز دارد. آرابیدوپسیسدر  ،عملکردی

et al( .2015) تیینش و تحمل تمایز  ها درزومقش اصلی پراکسین
 توضیییل دادنیید کییه هییا در ادامییهدادنیید. آنارائییه را  در گیاهییان

مرتبط  رسانیپیامهای و شبکه ROSها از طریق تولید  زومپراکسی
 سییلولی دارنیید. کییاهش-اکسایشتاثیر زیادی بر فرایندهای   ،نآبا  

و  (PCD) 1رنامییه ریییزی شییدهتنظیم رویدادهای مییرگ سییلولی ب
ن یکی دیگر از موضوعات مییورد مطالعییه آهای مرتبط با  مکانیسم
 هییاآنبییه  وابسته    های گیاهیپاسخ  و  ROSکارکردهای    در زمینه
پتانسییییل  بررسیییی Ortiz-Espín et al. (2015)اسیییت. 

برای کاهش مییرگ سییلولی  1TRXO  2اییتیوردوکسین میتوکندری
 تنبییاکو  BY-2ی  هییادر سلولرا   ROSبرنامه ریزی شده ناشی از  

گیییاه تنبییاکو   TRXO1بیییان    بر این اساس افییزایش  .انجام دادند
و   H2O2ل  و سییط  گردید  یاکسید  تنشهای  هنشانباعث کاهش  

 که این موضوع باعییث  دادسلولی را کاهش    (NO)نیتریک اکسید  
اییین   شییود کییهگفته می  .در این گیاه گردیدمرگ سلولی  در  تاخیر  
حفییظ سییلول در  و ظرفیییت    3افزایش فعالیییت کاتییالازبا  ها  ویژگی
پژوهش انجام   گلوتاتیون سلولی مرتبط است. در این زمینه،  میزان

حیییاتی  ، نشییان دهنییده اهمیییتPu et al. (2015)شییده توسییط 
در (،  AOX  ماننیید)میتوکنییدری  در  الکتییرون    حامییلهای  پروتئین

 سییلولی  کاهش-اکسایش  ی سلولی و تنظیم مقدارکنترل هموستاز
با تعییداد کییم  جهش یافته هان آرابیدوپسیساست. در آزمایشی گیا

نسبت  بیشتریحساسیت )دخیل در تولید گلوتاتیون(،   cad1-2ژن  
نسبت به گیاهان نرمال نشان دادند در حالی کادمیوم  اثر سمیت  به

 
1.  Programed Cell Death 

2.  Mitochondrial thioredoxin  

3.  Catalase 

)دخیل در مسیر سنتز آسییکوربات(،   Vtc1-1  هایجهش یافته   که
 Jozefczak)نشان دادند ین تنش را نسبت به ا حساسیت کمتری

et al., 2015). 

Palma et al.  (2015) ها در مسیر و نشان دادند که اکسیدان
هییا فرایند رسیدن میوه در گیاه دیفل تاثیر گذار هستند. بررسی آن

های گیاه به شییرایط نشان دهنده نقش آسکوربات در کنترل پاسخ
اس چنییین بییر اسیی وه بییود. هممحیطی و اثییر آن در رسیییدگی مییی 

بییا  Jeevan Kumar et al. (2015) ،ROSهییای پژوهش
های مختلف فیزیولوژی بذر از تولد تا مرگ ارتبییاط نزدیکییی جنبه

ای ماننیید ت دانییهمحصییولا   نهییایی  عملکییردداشته و همچنین در  
نقییش   ROS  دیگر،  از طرف  است.تاثیر گذار  کیفیت دانه    غلات و

در مبییارزه بییا عفونییت   انییدتوبییذر داشییته و می  خییواب  تنظیمی در
 .Morscher et alبییر اسییاس گفتییه  داشته باشد.نقش  هاپاتوژن

زنی بییذر ای را در جوانهتوانند نقش دوگانهمی  هااکسیدان  (2015)
که غلظت بالای اکسیژن به نفع خییواب رسد  ایفا کنند. به نظر می

 در موجووو  یهییااکسیداسیییون پروتئیناز طرفییی  اسییت و بییذر
بذر باشیید. شکستن خواب  تواند به نفع  های بذر میسلول  سیتوزول

انتقییال از ، Xiaochuang et al. (2018)هییا پژوهشبییر اسییاس 
جوانه نیاز به   ظهوردر طول    به حالت متابولیک فعال  نحالت سکو

سییطل حالتی است که در آن هیپوکسی به  حالت مدیریت انتقال از
در اییین  رسیید.می اتمسییفر داخل سلولی به سطل اکسیژن  اکسیژن
مرکییز  مییرتبط بییا پیییام رسییان هایهمییاهنگی شییبکهمسیییر 

 .Meitha et alهسییتند. بسیییار مهییم سییلولی  اکسییایش/کاهش
 هایتنظیییم انتشییار هیپوکسییی در جوانییه نشییان داد کییه (2015)

  ROSتجمع فعال و تغییر حالت به صورت توسعه یافته نیازمند نیمه
 جوانه انگور اسییت.  نمو  حالهای در  سلولدر    آوندیهای  در بافت

های فعال اکسیییژن در خلاصه نقش گونه 4به صورت کلی، شکل 
پاسخ گیاهان به شرایط محیطی و تییاثیر آنهییا بییر نحییوه تغییییرات 

 دهد.گیاهان را نشان می
 

 در تنش اکسیدی گیاهان ROSنقش 

ROS   هوازی تولید   موجوداتبه عنوان نتیجه متابولیسم طبیعی در
های گیییاهی باییید کنتییرل در سلول ROSید و تجمع  شود. تولمی

های بالاتر بسیار واکیینش پییذیر و سییمی ها در غلظتنآشود زیرا  
-پیام  هایها و  یا مولکولبه عنوان اکسیدان ROSهستند. نقش  
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تشییکیل و حییذف   میییانل  به تعاد  وابسته  1کاهش-رسان اکسایش
 .استهای مختلف سلولی ها در اندامکنآ

 

 
 

 
 

 

 
  فعال اکسیژنهای نشان دهنده نقش مرکزی گونه  تصویر .4 شکل

(ROS ) تسهیل سازگاری به  موجب است که  پیامدر مسیرهای انتقال
 . (Considine et al., 2015) شودمحیطی در گیاهان می تنش

 
گیرنیید،  معرض شرایط اسییترس قییرار مییی هنگامی که گیاهان در 

شییود. بییا  دی  اکسییی تنش  تواند منجر به  می   ROSغلظت بیش از حد  
  رسان پیام های  ها به عنوان مولکول ن آ های پایین،  این حال، در غلظت 

تنظیییم   در  خواص پروتئین و تشییکیل پیونییدهای کووالانسییی   تغییر با  
کییاهش اثییرات    بییرای کنند.  عمل می   بسیاری از فرایندهای بیولوژیکی 

بییا از بییین    ی را برای حفظ هموسییتاز   کارهایی راه   گیاهان ،  ROSسمی  
بییرای کنتییرل    آنتی اکسیییدان های دفاع  یا تحریک سیستم   ها ن آ ردن  ب 

سییلولی ایجییاد    رسییانی پیییام بسییته بییه نیازهییای    ROSتولید و تجمع  
آنتییی  هییای  های گیاهی سطل متابولیییت کنند. به این ترتیب، سلول می 

و توکییوفرول و    آسییکوربات آنزیمی از جملییه گلوتییاتیون،  غیر   اکسیدان 
هییا،  SODهییای آنزیمییی ماننیید  اکسیییدان آنتی ای از  شییبکه گسییترده 

CAT ها  ،APX   2و گلوتییاتیون ردوکتییاز   (GR  )  دهنیید مییی را افییزایش  
 (., 2004et alMittler  .)   3هیییای کننیییده حذف  ROS    در ابتیییدا

در نظییر    ROSهای دفییاعی در برابییر سییطوح بییالای سییمی  مکانیسم 
انیید کییه نقییش  گرفته شییدند. بییرعکس، مطالعییات اخیییر ثابییت کییرده 

در    ROS ی نه تنها برای حفییظ هموسییتاز  آنتی اکسیدانی های  سیستم 
وابسته به   رسانی سیستم پیام ها نیز در ن آ های گیاهی است بلکه  سلول 
ROS   درگیییر هسییتند طییی  هییای محی در طول پاسخ گیاه به اسییترس  

 (Noctor et al., 2018 ) .   کییه حییال، زمانی بییا این  ROS  هییا بیییش از

 
1. Redox signalling molecules 

2 .Glutathione reductases 

3 . ROS scavengers 

هییای  اکسیداسیییون مولکییول اکسیییدان شییدند،  آنتی های  ظرفیت آنزیم 
RNA   وDNA  ، رخ داده هییا ها و تخریب پروتئین آنزیم  شدن فعال غیر  

 . ( Petrov et al., 2015) شییود  دیییده مییی و در نهایت مرگ سییلولی  
تغییییر    شود، چنییدین های گیاهی تولید می در سلول   ROSهنگامی که 

کییه میییزان اییین تغییییرات در    دهیید رخ مییی   ( PTM)   4پس از ترجمییه 
(. در  Noctor et al., 2018) مختلف متفاوت اسییت  اهی  گی   های گونه 
غیرآنزیمییی  شدن، یک تغییر  ه کربونیل ،  ROSوابسته به  تغییرهای   میان 

ماننیید    یی هییا توانیید بییر مییاکرومولکول مییی غیرقابل برگشت است کییه 
عنوان  و بییه   گییذار باشیید ها تأثیر  ها، اسیدهای نوکلئیک و پروتئین چربی 

 van Wijk,  &Friso)   شییود تفاده  سیی ا   5تنش اکسیییدی یک نشانگر  

2015 ) . 
 

 مقابله گیاهان با تنش اکسیدی

ی خییود را بییه منظییور کییاهش آنتی اکسیییدانگیاهان سیستم دفاع  
کنند. با اییین حییال، نقییش فعال می  تنش اکسیدیاثرات نامطلوب  

 تیینش  ، انواع و مدت زمییانپژنوتی  ،دفاع آنتی اکسیدانی بین گونه
مختلفی برای بهبود دفییاع   کارهایراه،  متفاوت است. علاوه بر این
هییا بییه طییور آنتی اکسیییدان  .وجود داردآنتی اکسیدانی در گیاهان  

هییا را مهییار تولییید آنیا    ورا جمع    هاROSمستقیم  تقیم یا غیرمس
هییا، ماننیید توکییوفرولآنزیمییی  هییای غیر. آنتییی اکسیییدانکنندمی

 ،(AsA) 6آسییکوربات لکالوئیییدها،آترکیبییات فنلییی، فلاونوئیییدها، 
مینییه غیییر آو همچنین چندین اسید    (GSH)  7گلوتاتیون احیا شده

 دهنییددانی گیییاه را تشییکیل میییپروتئینی سیستم دفاع آنتی اکسی

(Hasanuzzaman et al., 2019) . بییه منظییور محییدود کییردن
هییای در یک رویکرد هماهنگ با آنییزیماین ترکیبات ، ROSتولید  

، SOD ،CAT ،POX ،APXد آنتیییییی اکسییییییدان ماننییییی 
 گلوتاتیون پراکسیداز(،  MDHAR)  8ردوکتاز  مونودهیدروآسکوربات

(GPX ،)9دهیدروآسییکوربات (DHAR ،)10ردوکسییین پراکسییی 
(PRX ،)گلوتیییاتیون S-11ترانسیییفراز (GSTتیوردوکسیییین ،)12 
(TRX  )13فنل اکسیدازو پلی (PPO )در . (5کنند )شییکل عمل می

 ، های سییلولیدر اندامهای کاتالیزوری سیستم دفاع گیاهی، واکنش

 
4. Post transcriptional modification 

5.  Oxidative stress biomarker 

6. Ascorbate 

7. Reduced glutathione 

8. Monodehydroascorbate 

9. Dehydroascorbate reductase 

10. Peroxiredoxins 

11. Glutathione S-transferase 

12. Thioredoxin 

13. Polyphenol oxidase  
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در .  دهییدرخ مییی  آنزیمیییهییای آنزیمییی و غیرآنتی اکسیدان  میان
بییه  تحمییل دربه طور مستقیم نقش مهمییی   SOD  آنزیمگیاهان،  

 پراکسیدهیدروژنبه    رادیکال سوپراکسیدو با تبدیل  ها داشته  تنش
 ,.Laxa et al)شود میبه عنوان اولین خط دفاعی در نظر گرفته 

هایی ماننیید آنزیم توسطتولید شده های د هیدروژنکسیپرا(.  2019
CAT، GPX   وAPX   د در نیی تواند یییا مییینشییوتبدیل می  آببه

کاتییالیز (  AsA-GSHگلوتییاتیون احیییا شییده )-آسییکوربات  چرخه
-Asada، همچنین بییه عنییوان چرخییه  AsA-GSHد. چرخه  نشو

Halliwell  به عنییوان سیسییتم دفییاع   . این چرخهشودشناخته می
شییود و نقییش در نظر گرفتییه میییاکسیدانی عمده در گیاهان   آنتی

این چرخه شییامل چهییار پراکسید هیدروژن دارد.  مهمی در کاتالیز  
 DHAR  ،MDHAR  ،APX  ماننیید  ی کلیدیآنزیم آنتی اکسیدان

با وزن مولکییولی   آنزیمیهای غیرو همچنین آنتی اکسیدان  GRو  
بییا  AsA-GSHاست. در گیاهان، چرخه  GSHو   AsAکم مانند  

 یو حفییظ هموسییتاز  پراکسیییدهیدروژنبه حداقل رساندن غلظت  
اکسیدانی نقش مهمی ایفییا در سیستم دفاع آنتیکاهش  -اکسایش

و  پراکسییید هیییدروژنکنیید. عییلاوه بییر اییین، سییم زدایییی مییی
 دارد GSTو  GPXحیییاتی ماننیید  آنییزیمنیاز به دو  1هازنوبیوتیک

. در میییان آنتییی (Hasanuzzaman et al., 2018) (5)شییکل 
تیییرین فیییراوان GSHو  AsA، آنزیمییییهیییای غییییراکسییییدان

 Noctor et) هسییتند عییالیهای محلول در گیاهان اکسیدانآنتی

al., 2018الکتییرون  دهنییدگانها نقش مهمی را به عنییوان (. این
-AsA  را از طریییق چرخییه ROSکنند و به طییور فعییال  بازی می

GSH  ظت علاوه بر این، غل .کنندحذف میROS  سلولی با تعامل
کییاهش رادیکییال هیدروکسیییل و یییون سوپراکسییید  بتاکاروتن بییا  

 (.Kapoor et al., 2019) یابدمی

 آنزیمیهای غیرآنتی اکسیدان

، آسییکوربات نقییش مهمییی در  آنزیمییی های غیر در میان آنتی اکسیدان 
  دادن بییا    AsA-GSHاز طریییق چرخییه    ROSهییای  مولکییول   حذف 

. آسییکوربات،  ( Hasanuzzaman et al., 2019) د  کن ایفا می   الکترون 
  حییذف   توکوفروکسیییل بییا   رادیکییال   از   را (  E  ویتییامین ) آلفا توکییوفرول  

و همچنییین تعییدادی از  های هیدروکسیل و سوپراکسید ایجاد  رادیکال 
(.  Naz et al., 2016)   کنیید مسیرهای تولید فیتییوکروم را تنظیییم مییی 

نیییز    GSHماننیید    آنزیمییی هییای غیر یکییی دیگییر از آنتییی اکسیییدان 
از  .  کنیید را حفظ می ازی  و هموست   رد ب را از بین می   ROSهای  مولکول 

  ی مهمی از سیستم دفییاع آنتییی اکسیییدان   عضو سوی دیگر، توکوفرول  

 
1. xenobiotic  

هییای هیدروکسیییل و  رادیکییال   عمییدتاً،  ROSاست که با از بین بردن  
و    ی )ساعدموچشیی کنیید  محافظییت مییی از کلروپلاسییت  سوپراکسییید،  

بییه نییام   رآنزیمییی هییای غی دیگییری از مولکییول  گروه .  ( 1402  ، ی صفر 
کمییپلکس  هییای  کاروتنوئیدها نیز نقش مهمی در حفاظییت از پییروتئین 

و یکپارچگی غشییای تیلاکوئییید بییا از بییین بییردن    2نور   دریافت کننده 
(. برخییی دیگییر از  Terzi et al., 2014)   دارنیید زاد  آ هییای  رادیکییال 

  Bحلقییه    و   3هییا نییول ا ژه فلاو ترکیبات مولکولی مانند فلاونوئیدها، به وی 
، همچنییین  4هییای ون نیی ا فلاو شده با  جایگزین فلاوون   دی هیدروکسی 

و کییاهش پراکسیداسیییون    ROS  حییذف ای بییرای  نقش امیدوار کننده 
  زای تیینش (. عوامل  Tiong et al., 2013)   دارند سیب سلولی  آ لیپید و  

لییید  هایی را که در سیستم دفاع آنتی اکسیدان و تو زیستی بیان ژن غیر 
تییر از  دهیید. یییک گییروه مهییم فلاونوئیدها دخیل هستند، افزایش مییی 

از    ک هسییتند کییه به نام اسیییدهای فنلییی   آنزیمی های غیر اکسیدان آنتی 
شییکیل  ت   6و هیدروکسییی سییینامیک   5اسیدهای هیدروکسی بنزوئیییک 

هییای  حییذف کننییده و  هییا  کلاتییه کننییده شییده اسییت کییه بییه عنییوان  
  7سیل، سوپراکسید و هیدروپراکسییاید هیدروک   ویژه زاد، به آ های  رادیکال 

 (ROOH ) زاد،  آ های رادیکییال  کننییده حذف کنند. بییه عنییوان عمل می
دهند  ها کاهش می را در سلول   پراکسید هیدروژن لکالوئیدها همچنین  آ 
 Carocho and)   شییوند اکسیداسیییون در گیاهییان مییی موجییب    و 

Ferreira, 2013  وتیریییک  مینوب آ پروتئینی )گامییا  مینه غیر آ (. اسیدهای
  آنزیمی هسییتند های غیر اکسیدان ، اورنیتین و سیترولین( نیز آنتی 8اسید 

 (Vranova et al., 2011 .) 

 
 

 
 

 

 
2. Light harvesting complex proteins 

3. Flavanols 

4. Dihydroxy B-ring substituted flavones and flavano 

5. Hydroxybenzoic 

6. Hydroxycinnamicacids 

7. Hydroperoxide 

8. Gamma-aminobutyricacid 



 
. آنزیمیهای آنزیمی و غیرهای ترکیبی آنتی اکسیدانها و )ب( مکانیسمبررسی سیستم دفاع آنتی اکسیدان گیاهی: )الف( انواع آنتی اکسیدان  .5شکل 

APX: سیدازپراک آسکوربات، AsA:  ،آسکوربات CAT: کاتالاز، DHA :،دهیدروآسکوربات DHAR : ردوکتازدهیدروآسکوربات، GPX:   گلوتاتیون

پراکسید   :H2O2ترانسفراز، -S گلوتاتیون :GST ،گلوتاتیون اکسید شده : GSSG احیا شده، گلوتاتیون  :GSH  ردوکتاز، گلوتاتیون  :GR ،زپراکسیدا

 پراکسی :PRX ،پراکسیدازها :POX ،نیون سوپراکسید: آ2O• ردوکتاز، مونودهیدروآسکوربات :MDHARآسکوربات، مونودهیدرو: MDHA ،هیدروژن
 ،اسید سولفنیک :SOH- ،سوپراکسید دیسموتاز :SOD ،تیولات :SH- ،هیدروپراکسید :ROOH هتروسیکلیک،، معطر و یا گروه لیفاتیکآ: R ،ردوکسین

TRX :،تیوردوکسین X :یت یا گروه هالیدسولفات، نیتر (Rai et al., 2022.) 

 

 آنتی اکسیدان های آنزیمی 

سییه   با  که  SOD:  (EC1.15.1.1)آنزیم      های،آنزیمدر میان  
و   شودمشخص می  Mn-SODو    Cu/Zn-SOD  ،Fe-SODنوع  

 ی)سییهراب کندهدایت میرا    یخط مقدم سیستم دفاع آنتی اکسیدان
را به سوپراکسید  زاد  آل  (. این آنزیم رادیکا1402,  یو  ساعدموچش

 رادیکییال هیدروکسیییلو از تولییید  هیییدروژن تبییدیلپراکسییید 
هییای (. یکی دیگر از آنییزیمGill et al., 2015) کندجلوگیری می

 یآنزیمیی   اسییت کییه  CAT  :(EC1.11.1.6)مهییم  آنتی اکسیدان  
در سیستم دفاع آنتییی  ROSتترامریک حاوی هم برای سم زدایی 

کییه اییین آنییزیم مشخص شده است  قاتی  تحقیدر  است.    یاکسیدان
را در یک دقیقه به پراکسید هیدروژن  میلیون مولکول    26تواند  می
ترکیبییات در درجییه اول    PRX  :(EC1.11.1.7)کاتالیز کنیید.    آب

این کند،  ( اکسید می•PhOرا برای تولید رادیکال فنوکسیل )فنلی  
که در شود،  شناخته می  A  (QA)کینون  چنین به عنوان  همآنزیم  

شود. تبدیل می  آبگیرد و به  الکترون را می  پراکسید هیدروژنن  آ

 را  سوبرین، لیگنییین و کینییین ،AsAرادیکال فنوکسیل در غیاب  
و در   داده  اکیینش، با آسکوربات وAsA  کند، اما در حضورتولید می

 5  )شییکل  آوردرا به وجود می DHAو در نهایت   MDHAنتیجه  
هییای یکی دیگییر از آنییزیم  ،PPO  :(EC1.14.18.1)  (.2و جدول  

اییین   اسییت. ROSهای  آنتی اکسیدان برای از بین بردن مولکول
توانیید در غشای تیلاکوئید کلروپلاست قرار دارد و می  عمدتاً  آنزیم

در واکنش مهار   گذار باشد.به طور مستقیم بر فرایند فتوسنتز تاثیر  
ROS ،  آنزیمPPO    ممکن است باPRX    مل ب تعاآ-بآیا چرخه

این اسییت کییه  PPOمهم    عملکردهایاز  داشته باشد. یکی دیگر  
 و آب   Aه کینییون  ببا استفاده از اکسیژن موجود  را    ترکیبات فنلی

هییای گیییاهی . سییلول(Boeckx et al., 2015) کنییداکسید مییی
 : APXبیییه نیییام  یحیییاوی آنیییزیم آنتیییی اکسییییدان دیگیییر

(EC1.11.1.1)    وابسته بهAsA ختلییف هییای مکییه در ایزوفییرم
(APX ی یایمیتوکنییییییدر(mtAPX) ،APX کلروپلاسییییییتی 

(chlAPX )  وAPX زولیسیتو  (cAPX )  .وجود داردAPX  تنها
در   پراکسییید هیییدروژن  آنزیمی است کییه قییادر بییه از بییین بییردن

وجود نییدارد و جا در آن CATکلروپلاست گیاهان است زیرا آنزیم 
APX  1زوماکسیگلی-زومپراکسی (mAPX )  به تولیییدHAMD 

 Pandey) کندکمک می در گیاهان AsA-GSHاز طریق چرخه 

et al., 2017 ،در گیاهییان .)MDHAR: (EC1.6.5.4)  تولییید
  دنییین دی نوکلئوتییید وابسییته بییهآ آنییزیم فلاوییینیییک شییده، 

 
1. Eroxisomal/glyoxysomalAPX 
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NADPH1متنییوع هییای  قسمتدر    دو ایزوفرم  است که به صورت
اییین . (Hasanuzzaman et al., 2019)شییود یافت میییسلولی 

نقییش  AsAبییه   MDHAبییا تبییدیل    )حاوی گییروه تیییول(  آنزیم
بییه عییلاوه، بییه   MDHARکنیید.  مهمی در زندگی گیییاه ایفییا می

 توسییط  آن  از  پییس  کییه  شوداحیا می DHAبه    صورت غیرآنزیمی
 AsA ( بییهGSH )وابسییته بییه DHAR: (EC1.8.5.1)فعالیییت 
شییده و اکسییید    GSSGبه   GSHشود. علاوه بر این،  می  بازیافت
( NADPHوابسییته بییه  )  GR  :(EC1.6.4.2)  توسط آنزیمسپس  

هموسییتازی تنظیییم    ی درمهمیی   آنزیم  GRشود.  احیا می GSHبه  
در  .(Couto et al., 2016)کییاهش اسییت -های اکسایشواکنش
خانواده  ، ازآنتی اکسیدان یآنزیم، GPX: (EC1.11.1.9)  گیاهان
POX کسید پرااست که    فعالبا یک گروه تیول بسیار    بدون آهن

لییی را از طریییق آها و اسیدهای چربیحذف کرده و را از    هیدروژن
GSH  وTRXکنیید هییا احیییا مییی(Bela et al., 2015 .) آنییزیم
GST:  (EC2.5.1.18)،  هییا و )به ویژه علییف کییش  هازنوبیوتیک

 ههییا را بیی آنکنیید و  سایر ترکیبات فعال دارویی( را متییابولیزه مییی
(. Christou et al., 2016) کنییدهای گیاهی منتقییل میییواکوئل
، تولییید هاهمچنین نقش مهمییی در تجزیییه پراکسییید GSTآنزیم  

 فعالیییت  تسییریعو همچنییین    رسانی در زمان تیینشپیامهورمون و  
GPX  دارد(Nianiou-Obeidat et al., 2017).  یکی دیگییر از
 حییذفنقییش مهییم در  باهم در گیاهان  های آنتی اکسیدان مآنزیم
ROS ،هیییاTRX :(EC1.8.1.9)  اسیییت. ایییین آنیییزیم دارای

اسییت و حییاوی یییک  (zو  y ،o ،h ،m ،f) هییای مختلییفایزوفرم
( WCG/PPG) فعییال آنزیمییی بییه نییام  کییاهش-اکسایش  جایگاه

پراکسییید   توسییط  را  2سییولفیدی  دی  پیونییدهای  آنییزیم  اییین.  است
 تییرسریع  را  هدف  هایپروتئین  و  کرده  احیا  3دی تیول  به  هیدروژن

et n óCalder)کنیید می تنظیم 4دی تیوتریتولیا  GSH آنزیم از

al., 2018)یزوفییرم آنییزیم اکلروپلاست گیاهییان، دو  . درTRX 
(TRXx  وTRXy ) سیسییتئین  2 احیییایبییاPRX،  هموسییتازی

دفییاع  ،TRX01 د، در حالی کییهنکنرا تنظیم می  کاهش-اکسایش
و  PRXآنتیییی اکسییییدانی را در میتوکنیییدری بیییا تعامیییل بیییا 

یکییی  .( 2015et alSevilla ,.) کنییدفعال مییی 5ردوکسینسولفی
، )EC1.11.1.15(:  6مبتنییی بییر تیییول PRXهییای  دیگر از آنزیم

 
1. NADPH-dependentflavinadeninedinucleotideenzyme 

2. Disulfidebonds 

3. Dithiol 

4. Dithiothreitol 

5. Sulfiredoxin 

6. Thiol-based PRX enzyme 

 اسییت کییه های گیاهیدر سلول  POX  شبه  آنتی اکسیدان  یآنزیم
( را در سیییتوزول، ROOHپراکسیییدها )پراکسییید هیییدروژن و 

هییای کنیید. آنییزیمها، میتوکندری و هسته خنثییی میییکلروپلاست
PRX  و( ابسته به تیولGSH   هسییتند و )یا هر گروه تیول دیگییر

لییی و معییدنی متنییوع را دارنیید و آپراکسیییدهای  احیییایتوانییایی 
)شییکل  دارنیید ROS هایهمچنین نقش مهمی در تنظیم مولکول

 .(Liebthal et al., 2018)( 2و جدول   5
 

های فعال اکسیژن گیاهان در پاسخ بهه پیام رسانی گونه

 تنش 

ROS زیستی به عنییوان های مختلف غیردر پاسخ به تنش  اضافی
های مختلییف متابولیییک و فیزیولییوژیکی نتیجه اختلال در فعالیت

مسیرهای دفییاع در (. Choudhury et al., 2017) شودمیتولید 
از انییرژی بییه   AsA-GSH، به عنوان مثال، مسیر  یآنتی اکسیدان

ی مصرف کند و هنگامی که این انرژاستفاده می NADPHشکل  
 نخواهنیید بییود ROSشود، این مسیرها قادر به فرار از سییمیت  می

(Choudhury et al., 2017 با این حییال، عملکردهییای .)ROS 
گیییاهی در  تیینشژن( در زیسییت شناسییی )به ویژه پراکسید هیدرو

غاز قرن بیست و یکم مورد توجه قرار گرفت. آپایان قرن بیستم و  
اکسییید هیییدروژن را بییه عنییوان های علمییی پرتعداد کمی از گروه

شناسایی کردند کییه باعییث ایجییاد فراینییدهای   رسانپیاممولکول  
 د.شییوهای مختلف محیطی میسازگاری و افزایش تحمل به تنش

ROSبه وجییود   تنشتحت    و میتوکندری  که در کلروپلاست  هایی
 ی و تنفسیییفتوسیینتز اجییزایها را از ممکن است الکترون  اندآمده

 ,Asada) ن شییوندآسیییب هییای ناشییی از آمانع  منحرف کنند و

در  ROSممکن است بییه تولییید    (. پراکسیداز دیواره سلولی2006
 د هیییدروژن ازن پراکسیییآکمییک کنیید کییه در  رسانیپیامرابطه با 

 7کلسیییم و پییروتئین کینییاز فعییال شییده بییا میتییوژن مسیییرهای
(MAPK)    د.کنپایین دست استفاده می  رسانیپیامبشار  آبه عنوان 

و اسییید ( ETهای گیاهی، به ویییژه اتیییلن )علاوه بر این، هورمون
هییای مختلییف های مختلف به تیینشدر پاسخ(، ABAبسیزیک )آ

و در نتیجییه افییزایش  ROSمتقابییل بییا    تعامییلمحیطی از طریق  
های تحت تنش ROS، که نشان دهنده نقش دوگانه  تنشتحمل  

 .(Saed-Moucheshi et al., 2019)نقش دارند  مختلف است
 
 

 
 

 

 
 

 

 
 

 
 

 
7. Nitogen-activatedproteinkinase 



 (.ROSهای فعال اکسیژن )آنزیمی حذف کننده گونهآنزیمی و غیرهای آنتی اکسیدان  مکانیسم واکنش. 2جدول  

Antioxidants Reactionscatalyzed Catalyticreactionsites 

Nonenzymatic 

Ascorbic acid Scavenges O2•–, H2O2, •OH, and 1O2 
Chloroplast, peroxisomes, cytosol, 

mitochondria, apoplast 

Glutathione Scavenges H2O2, •OH, and 1O2 
Chloroplast, peroxisomes, cytosol, 

mitochondria, apoplast 

Tocopherol Scavenges •OH, 1O2, ROO•, and ROOH 
Thylakoid membrane of 

chloroplast 

Carotenoids Scavenges mainly 1O2 Chloroplast 

Flavonoids Scavenges O2•–, H2O2, and 1O2 Chloroplast, vacuole 

Phenolic acids Scavenges O2•, •OH, ROO•, and ONOO Cell wall 

Alkaloids Scavenges O2•–, •OH, H2O2, and 1O2 Vacuole 

Nonprotein amino acids Scavenges O2•–, H2O2, and 1O2 Cytosol, mitochondria, cell wall 

Enzymatic 

Superoxide dismutase (SOD; EC 1.15.1.1) 2 O2•– + 2H → O2 + H2O2 
Chloroplast, peroxisomes, cytosol, 

mitochondria, apoplast 

Catalase (CAT; EC 1.11.1.6) 2H2O2 → 2H2O + O2 Peroxisomes 

Peroxidases (POX; EC 1.11.1.7) 

2PhOH + H2O2 → 2PhO• + 2H2O 

2PhO• → cross-linked substances, 

PhO• + Asc → PhOH + MDHA, 

PhO• + MDHA → PhOH + DHA 

Cell wall, apoplast, vacuole 

Polyphenol oxidase (PPO; EC 1.14.18.1) 
PhOH + O2 → Catechols + 

O2 → Q + H2O 

Thylakoid membrane of chloroplast, cytosol, 

vacuole 

Ascorbate peroxidase (APX; EC 1.11.1.11) H2O2 + AsA → 2H2O + MDHA 
Chloroplast, peroxisomes, cytosol, 

mitochondria, apoplast 

Monodehydroascorbate reductase 

(MDHAR; EC 1.6.5.4) 
MDHA + NAD(P)H → AsA + NAD (P)+ Chloroplast, cytosol, mitochondria 

Dehydroascorbate 

reductase (DHAR; EC 1.8.5.1) 
2GSH + DHA → GSSG + AsA Chloroplast, cytosol, mitochondria 

Glutathione reductase (GR; EC 1.6.4.2) 
GSSG + NADPH + 

H+ → GSH + NADP+ 
Chloroplast, cytosol, mitochondria 

Glutathione peroxidase (GPX; EC 1.11.1.9) H2O2 + GSH → H2O + GSSG Cytosol, mitochondria 

Glutathione 

S-transferase (GST; EC 2.5.1.18) 
R-X + GSH → GS-R + H-X Chloroplast, cytosol, mitochondria 

Peroxiredoxins (PRX; EC 1.11.1.15) 

H2O2 + PRX-S- → OH + PRX- 

SOH + GSH → PRX-SSG + H2O 

PRX-SSG + GSH → PRX-S- + GSSG 

Cytosol, chloroplasts, mitochondria, nucleus, 

extracellular spaces 

Thioredoxin (TRX; EC  1.8. 1.9) 
TRX-RS2 + NADPH + H+ → TRX-R 

(SH)2 + NADP+ 
Chloroplast, cytosol, mitochondria 

 

در تواند می ROSو ارتباط با هورمون ها،  پیامانتقال  علاوه بر
 و درگیییر شییود هییایییتمتابولانتقییال زیسییتی در هییای غیییرتیینش

 کییاهش،-اکسییایشهییای را در واکیینش فراینییدهای سییازگاری
های و در نهایت از سلول  کند  تنطیمها  رونویسی و ترجمه پروتئین

. (Choudhury et al., 2017) کنییدسیب دفییاع آگیاهی در برابر 
 و NO  رسییانیپیییاموه بر این، پراکسید هیییدروژن مسیییرهای  علا

Ca2+    های سلولی و فیزیولوژیکی تحییت پاسخنمو،  رشد و  در  که
 Janicka) کنییدمدیریت می دخالت دارند رازیستی های غیرتنش

et al., 2019 زا نقییش جییا کییه پراکسییید هیییدروژن دروننآ(. از

کاربرد خارجی محوری در افزایش تحمل استرس غیرزیستی دارد،  
ن در مقیییاس آو کییارایی  پراکسید هیدروژن در حال افزایش است  

. از (Hasanuzzaman et al., 2017)شییده اسییت بییزرگ ثابییت 
هییای (، گونییهRSS)  1هییای گییوگرد فعییالا گونییهبیی  ROS،  طرفی

تحییت ( RCS) 3هییای کییربن فعییال( و گونهRNS)  2نیتروژن فعال
 پیییامکنیید و در مسیییرهای انتقییال  ارتباط برقرار مییی  شرایط تنش
(. سطوح آنتییی اکسیییدان Kaur et al., 2019a) کندهمکاری می

 
1. Reactivesulfurspecies 
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متفاوت باشد و نقییش  ROS تولیددر سلول ممکن است به منظور 
 ,Hancock and Whiteman) داشته باشد  پیام رسانیخاصی در 

بیشییتر   رسییانیپیییامو    دریافییتبر تولید،   RSS(. در مقابل،  2016
ROS  وRNS  گذار است تأثیر(Kaur et al., 2019b) در  و این

 پیییام به عنوان واسطه ROSدر پایین دست  RCSه  ک  است  حالی
 .(Biswas et al., 2019) کندها عمل میدر پاسخ به انواع تنش

 

 ندهیانداز مطالعات آو چشم یریگ جهی نت

ROS   کند که از یک سییو  ای را در گیاهان ایفا می نقش دوگانه
محصول جانبی اجتناب ناپییذیر متابولیسییم هییوازی اسییت و از  

کنیید.  گر در شرایط تنش عمییل مییی عنوان نشان   سوی دیگر به 
کنند،  ها نه تنها به عنوان عوامل آسیب در گیاهان عمل می آن 

مسیییر پیییام رسییانی را در شییرایط تیینش بییرای  بلکییه اجییزای  
  ROSکننیید. سیینتز  های بیشییتر، فعییال مییی جلوگیری از آسیب 

شییود. تولییید  های گوناگونی تولید مییی گسترده است و در مکان 
های زیستی مانند لیپیییدها،  به تمام مولکول   ROSحد  بیش از  
آسیب وارد کییرده و در نهایییت منجییر بییه    DNAها و  پروتئین 

شود. با این حال، تکامل، گیاهان را بییه طیییف  ی مرگ سلول م 
تری از اقدامات دفییاعی مجهییز کییرده اسییت کییه شییامل  وسیع 

تغییرات در سطوح مورفولوژیکی، متییابولیکی و ژنتیکییی بییرای  
اری با شرایط نامطلوب محیطی است. یکی از این مییوارد،  سازگ 

های آنزیمی و  سیستم آنتی اکسیدانی گیاه است. آنتی اکسیدان 
و ایجاد تحمل در   ROSرآنزیمی، برای کاهش اثرات مخرب غی 

کننیید.  زای محیطی با یکییدیگر همکییاری می برابر شرایط تنش 
صل شده  های اخیر حا های قابل توجهی در سال اگرچه پیشرفت 

هییایی در درک مییا از تشییکیل  است، اما هنوز ابهامات و شکاف 
ROS   دلیییل    ها بر گیاهان وجییود دارد کییه بییه و نحوه تأثیر آن

هییا اسییت.  نیمه عمر کوتاه و ماهیییت بسیییار واکیینش پییذیر آن 
تواننیید مییا را در پاسییخ بییه بسیییاری از  های جدییید مییی تکنیک 

های  واع مولکول با ان   ROSسوالات در زمینه تعاملات مختلف  
هییا و مییواردی از اییین قبیییل یییاری رسییانند.  پیییام رسییان، ژن 

همییراه بییا  ،  1هییای آینییده در زمینییه ژنییومیکس پیشییرفت 
، بینش دقیقی را در مورد شییبکه  3و متابولومیک   2پروتئومیکس 

ROS   دهد. شکی نیست که  و پاسخ های مربوط به آن ارائه می

 
1. Genomics 

2. Proteomics 

3. Metabolomics 

یش از حیید  بییرای بیییان بیی   4رویکرد زیسییت شناسییی مولکییولی 
های ژن آنتی اکسیدانی مییی توانیید منجییر بییه افییزایش  کاست 

 های متعدد در آینده شود. تحمل به تنش 
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A B S T R A C T 
Germination is one of the most important stages of crop plant growth and 

proper germination in a wide range of environmental conditions is necessary 

for plant establishment. In this research, 20 varieties of Iranian barley and 24 

varieties of European barley were used in three salinity levels (100, 200 and 

300 mM sodium chloride) and a control level (distilled water) in order to 

investigate the tolerance of salinity stress in the germination stage, as a 

factorial test based on a completely randomized design with three replications 

in the mushroom cultivation chamber with controllable temperature and light 

and sterile conditions in the Nosoud agricultural service center by a protein 

marker in the biotechnology laboratory of the agriculture and natural 

resources of Razi university. The results of analysis of variance of traits 

related to germination showed that the effect of salinity, cultivar and salinity 

× cultivar were significant for all traits. By increasing the salinity level from 

0 to 300 mM, all traits and indices decreased except the average germination 

time. The germination percentage had a positive and significant correlation 

with the total seedling length, shoot length, seed germination index, average 

germination rate and germination rate index. Stepwise regression analysis of 

different traits with protein markers showed that there were 13 bands 

associated with different traits. The most significant correlation with traits 

was related to the 60 kDa marker which was related four indices of seed germ, 

average germination speed, shoot length and cleoptile length. After the 

validation studies and confirmation of the results,  the identified markers can 

be used in marker-assisted selection for related traits. 
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 

 »مقاله پژوهشی«

 با آن ارتب ا  و یش  ور تنش طیش  را  در  جو ییاروپا و  یرانیا امق  ار  یزنجوانه

 بذر یارهیذخ  هاینیپروتئ

 
 یفتاح  ن یفرد، یاکبر لایل، رزایچقام  انوشیک، نژادیبهرام صحبت ، *یزارع لایل، یملک یعل

 

 چکیده
 محدوده در مناسب زنیجوانه لذا است. زراعی گیاه  رشد مراحل ترینمهم از یکی شدنسبز و زنیجوانه
رقم   24و    یرانی رقم جو ا  20یق،  تحق  ینا  است. در ضروری استقرارگیاهچه برای محیطی شرایط از وسیعی
  200،    100زنی، در سه سطح شوری )یی،  به منظور بررسی تحمل تنش شوری در مرحله جوانهجو اروپا

کاملاً    300و   براساس طرح  فاکتوریل  آزمایش  به صورت  مقطر(  )آب  شاهد  و  کلریدسدیم(  مولار  میلی 
شرایط دما و نور قابل کنترل و شرایط استریل واقع در مرکز سه تکرار در اتاقک پرورش قارچ با    تصادفی با

چنین توسط نشانگر پروتئینی در آزمایشگاه بیوتکنولوژی پردیس کشاورزی  خدمات کشاورزی نوسود و هم
نه زنی نشان داد که نتایج تجزیه واریانس صفات مرتبط با جوا و منابع طبیعی دانشگاه رازی ارزیابی شدند. 

دار شد. با افزایش شدت  رقم برای سایر صفات مورد بررسی معنی ×رقم و اثر متقابل شوریاثر شوری، اثر 
زنی کاهش جز میانگین زمان جوانهها بهها و شاخصمولار، کلیه صفتمیلی  300تا    صفر تنش شوری از  

بنیه  چه، شاخص  یاهچه، طول ساقهطول کل گداری با  زنی همبستگی مثبت و معنیدرصد جوانهیافتند.  
جوانه سرعت  و شاخص  زنی  جوانه  سرعت  میانگین  داشت.بذر،  گام  تجزیه  زنی    صفات   گامبهرگرسیون 

نوار مرتبط با صفات مختلف بودند. بیشترین ارتباط   13در مجموع    پروتئینی نشان داد  نشانگرهای  با  مختلف
نشانگرمعنی به  مربوط  با صفات  ب  60  دار  شاخص  چهار  با  که  بود  میانگین سرعت  کیلودالتون  بذر،  نیه 
توان  میچه و طول کلئوپتیل مرتبط بود. پس از مطالعات اعتبارسنجی و تأیید نتایج،  زنی، طول ساقهجوانه

   از نشانگرهای شناسایی شده در گزینش به کمک نشانگر برای صفات مرتبط استفاده نمود. 

 
ی، راز  دانشگاه   ، ی اه یگ   ک یت ژن  و   د ی تول   ی مهندس   گروه 

 .، ایران کرمانشاه 
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 مقدمه 
ترین غلات استت که بطور گستترده جهت مصتر  جو یکی از مهم

تبدیلی   دارویی و در انواع صتنایع غذایی، و تولید مالت دام، انستان،
مرحله چهارم ا  ذرت در برنج و پس از گندم، شتتود واستتتفاده می

( از کتل جو تولیتدی Langridge, 2018ارد )همیتت جهتانی قرار د
درصتتد درتولید   21عنوان خوراک دام، درصتتد آن به 70در جهان 
شتکل مستتقیما توستط انستان بهدرصتد   6های مختلف و  نوشتیدنی

دلیل (. در نهایت بهTricase et al., 2018گردد )غذا مصتر  می
یتت عنوان گیتاه متدل در مطتالعتات ژنوم و اهممطرح بودن جو بته

آل در بین غلات بدل کرده هاقتصتتادی بالا، جو را به یک مدل اید
 (.Mascher et al., 2017است )
 درصد   33  و  جهان   کشت   زیر   های زمین   کل   از  درصتد   20  از   بیش   
 ,.Rui et al)   دارنتد   قرار   شتتتوری  تنش   تتأثیر   تحتت  آبی   هتای زمین  از 

 برای  تهدیدی   و  تولید  کاهش   عوامل   مهمترین   از   یکی  شوری .  ( 2017
  ارزیابی   جهان   خشتتتک  و نیمه   خشتتتک   در مناطق   پایدار   کشتتتاورزی 

  شتتتونتد، می  تکثیر   بتا بتذر  کته   درگیتاهتانی  . ( Ashraf, 2010)  شتتتود می 
  مهم   بستتتیتار   دارد   گیتاه   بر تراکم   کته   تتاثیری   علتت بته   زنی جوانته   مرحلته 
  جلالی )   آن است   بذر   زدن جوانه   به   وابسته   گیاه   و استقرار   بقاء   زیرا   است، 

 استتتت   گیتاه  زنتدگی  چرخته   در   ای مرحلته   زنی جوانته   . ( 2020  و همکتاران، 
 ,.Mwando et al)  گیرد می   شتوری   از   را  نامطلوب   تأثیر  بیشتترین   که 

  بر   شتوری   تنش   اثر   ترین مهم   که  استت   داده   نشتان   تحقیقات (.  2020
 شتتتوری   هرچنتد .  گردد می  اعمتال  گیتاهچته   استتتتقرار  و   زنی جوانته   روی 
 تأثیر   ترین و مهم   ترین حیاتی   اما   موثراستت،  گیاهان  رشتد   مراحل   برتمام 
 پتانستیل  کاهش  از طریق  شتوری   در .  گذارد می  گیاهان   زنی جوانه   بر   را 
 کاهش   و   و کلر  ستتدیم   مثل  خاص  های یون   از  ناشتتی   ستتمیت   و   آب 
 تأثیر قرار  را تحت   زنی و پتاستیم، جوانه  کلستیم   مثل  نیاز   مورد  های یون 
 Cherki et al., 2002; Leidi et al., 1991; Soltani et)   دهد می 

al., 2005 )  . 
 ستترعت کاهش  زنی،جوانه درصتتد کاهش باعث شتتوری تنش
 شتتتود.می  گیتاهچته  رشتتتد  کتاهش  زنی،جوانتهدر    تتأخیر  زنی،جوانته
  و مواد آب  و جذب  داده کاهش ستوبستترا را آبی  پتانستیل  شتوری
کند. در آزمایشتی برروی ارقام گیاه می را محدود  گیاه  توستط غذایی

چه زنی، کاهش طول ریشتهباعث کاهش درصتد جوانهکینوا، شتوری 
بتا   .کتاهش محستتتوس در وزن تر گیتاهچته گردیتد چته وستتتاقته و

فعالیت پراکستیداز  و افزایش ستطح شتوری تجمع مالون دی آلدیید
به موازات افزایش ستتطح شتتوری میزان  و کاتالاز افزایش یافت و

 Parvez) ستتلول هم افزایش یافت های آزاد اکستتیژن دررادیکال

et al., 2020)زنی گنتدم و جو . در مورد تتأثیر شتتتوری بر جوانته
 زنی جوانه در  تاخیر  باعث  شوری  شنتیجه نشتان داده استت که افزای

  بتالای   تجمع  و  آب  کم  جتذب  دلیتل  بته  نهتایی  زنیجوانته  کتاهش  و
چنین در هم  (.Nawaz et al., 2022) شتتتودکلر می و ستتتدیم

 Noroozi et) دست آمده است آزمایشات متعدد نتایج مشابهی به

al., 2022; Ghaffari Moghaddam et al., 2019  .) 

برای ، روشتی ستودمند با کارایی بالا طریق نشتانگرگزینش از  
و یا  بوده    ستختاندازه گیری آنها    روش  صتفاتی استت که انتخاب

ها پایین استت. پذیری آندر مراحل نهایی رشتد بیان شتده و وراثت
فنوتیپی  رزیابی قبل از ا  ن روش، امکان ارزیابی ژنتیکیاستفاده از ای

  .(Francia et al., 2005) دهدرا در دسترس قرار می
 ی تر و بررستت یق دق  یکی ژنت  ی امکان بررستت   ی لکول و م   ی ها تکنیک 
در    یشتتتر ستتازد و ستتبب دقت ب ی م   یر پذ تنوع را امکان   یطی عوامل مح 
ارز   یری گت انتتدازه  ژنتت   یتتابی و  تکت گردد ی مت   یکتی تنتوع    الکتتتروفتورز   نیتتک . 

SDS-PAGE   دانه در    ینی تنوع پروتئ   ی بررستت   ی برا   یعی طور وستت به
 ;Al-Huqail et al., 2015ستت ) ا استتفاده شتده   ی محصتولات زراع 

Kakaei and Kahrizi, 2011; Kakaie et al., 2014 این روش .)  
برای   مورد   و   مفیتد   ابزار   یتک   عنوان بته   توانتد می   همچنین   اطمینتان 
-Saiz and Roviraگردد )  استتفاده  خاص   ی اع زر   های رقم   تشتخیص 

Mas, 2020 ).  ی نشانگرهای پروتئینتتی بتتا استتتفاده از  کتتارگیر بتته
هتتا و ارقتتام  هتتا، واریتتته بتترای شناستتایی گونتته   SDS-PAGE  روش 

زراعتتی بتترای مقایسه الگوهای پروتئینی ارقتتام مختلتتف گیتتاهی  
و   حضور   عدم ت. حضتتور یتتا  معتبتتر، قابتتل تکتترار، ستتریع و ارزان استت 

  شناسایی  پروتئینتتی، شتتاخص مهمتتی بتترای   نوارهای ستتطح بیتتان  
 (. Dvoracek et al., 2003; Fufa et al., 2005)  استتت  یاهان گ 

هتای مولکولی و  تشتتتخیص ژنتیکی ژرم پلاستتتم جو از طریق روش 
بستیار مهم    ات مورد ارزیابی صتف و  نشتانگرهای مولکولی  بررستی ارتباط 
نژادی جو و  ه های ب توان در برنامه دستتت آمده می نتایج به   استتت و از 

در   نژادی به های  انجام برنامه  گزینش به کمک نشتانگر استتفاده نمود. 
مستتلزم صتر   بدون استتفاده از نشتانگرها    گیری شتده اندازه بین صتفات  

یک  به صتفات  مرتبط نشتانگرهای    گزینش . بنابراین زمان زیادی استت 
  تشتخیص   نیز های امیدبخش و  یی ژنوتیپ استا شتن   برای   روش قدرتمند 

 یابی و  تولید ارقام هیبرید نقشتته ن مناستتب برای تولید جمعیت  والدی 
 . ( Ruan et al., 2009)   استفاده شود 

هد  از این مطالعه بررستتی واکنش ارقام جو ایرانی و اروپایی  
گیری ی جوانه زنی و ارتباط صتفات اندازهبه تنش شتوری در مرحله



 بذر یارهیذخ یهانیپروتئ با آن ارتباط و  یشور تنش طیشرا در جو ییاروپا و  یرانیا ارقام یزنجوانهو همکاران: ملکی  74
 

ای های ذخیرهپروتئیننی حاصتل از بررستی  وارهای پروتئیشتده با ن
 بود. گام به گام ونیرگرس هیتجز بذر از طریق

 

 ها مواد و روش

 ارقام مورد بررسی

رقم جو ایرانی و اروپایی به منظور بررستی   44در این تحقیق از  
زنی و شتناستایی ارقام مقاوم در شترایط  صتفات مرتبط با جوانه 

ین صفات زنی و نیز بررسی ارتباط ا جوانه تنش شوری در مرحله  
ای بتذر استتتتفتاده گردیتد. ارقتام ایرانی از  هتای ذخیره بتا پروتئین 

مرکز تحقیقتات کشتتتاورزی و منتابع طبیعی کرمتانشتتتاه و ارقتام  
( CRA-GPGاروپایی از انستتیتو ژنومیکس و پستت ژنومیکس ) 

در شتتهر فیورنزولا ایتالیا تهیه گردید. خصتتوصتتیات ارقام مورد  
   44تا    1ی  م از شتتتماره آمده استتتت. ارقا   1بررستتتی در جدول  
 کدگذاری شدند. 

 
 مورد ارزیابی  ییو اروپا یرانیرقم جو ا 44 مشخصات  . 1جدول 

 کد رقم  نام رقم منشأ  شجره تیپ سنبله  تیپ دانه 

 1 30فجر ایرانی  Lignee131/ Gerbet//Alger- Ceres/ jonoob شش ردیفه دار پوشینه
 2 4گرگان  ایرانی  Herta دو ردیفه ر دا پوشینه
 3 ارس  ایرانی  Arumir دو ردیفه دار پوشینه
 4 ماکویی  ایرانی  Star شش ردیفه دار پوشینه
 5 زرجو  ایرانی  1/28/9963 شش ردیفه دار پوشینه
 6 افضل ایرانی  Chahafzal شش ردیفه دار پوشینه
 7 جنوب  انی ایر s,,Copal/ ,,s,, Gloria,, شش ردیفه دار پوشینه
 8 کارون ایرانی  Strain- 205 شش ردیفه دار پوشینه
 9 دانمارک ایرانی  Denmark55 دو ردیفه دار پوشینه
 10 صحرا ایرانی  Com,, s,,L. B. LRAN/ Una8271// Giorias شش ردیفه دار پوشینه
 11 ماهور  ایرانی  Wi2291/Wi2269//Er/Amp دو ردیفه دار پوشینه
 12 یوسف ایرانی  Lignee527/chn-01//Gustoe/4/Rhn-08/3/DeirAlla 106//DI71/strain 205 فهردیشش  دار پوشینه
 13 نیمروز ایرانی  Trompillo, CMB74A-432-25B-1Y-IB-IY-OB دو ردیفه دار پوشینه
 14 ریحانی ایرانی  *Rihane-03/4Alanda/lLignee527/Arar/3/Centinela/2 شش ردیفه دار پوشینه
 15 سرارود  ایرانی  Chicm/An57//Albert دو ردیفه دار هپوشین
 16 نصرت  ایرانی  Karoon/Kavir شش ردیفه دار پوشینه

 ASTARTIS 17 اروپایی  x Amillis (IABO x Arda3) دو ردیفه بدون پوشینه
 COMETA 18 اروپایی  PO202.169 x FO 3358 ردیفهدو  دار پوشینه
 EXPLORA 19 اروپایی  x Gotic [x (Plaisant\Jaidor\Express) (Onice\Arma\\Onice\Mirco\\\Jaidor)] شش ردیفه دار پوشینه
 RODORZ 20 اروپایی  Baraka x Gotic دو ردیفه دار پوشینه
 MARTINO 21 اروپایی  FIOR 3007 x Federal شش ردیفه دار پوشینه
 AQVIRONE 22 اروپایی  FIOR 5186 x Naturel دو ردیفه دار پوشینه
 PONENTE 23 اروپایی  x Express (Vetulio x Arma) شش ردیفه دار پوشینه
 ALCE 24 اروپایی  x [(Tipper x Alpha)x(Sonja x Wb117/18)] (Tipper x Igri3) دو ردیفه دار پوشینه
 SIRIO 25 اروپایی  FIOR 2136 x Arco دو ردیفه دار پوشینه
 PANAKA 26 اروپایی  Amillis x Diadem دو ردیفه دار پوشینه
 PARIGLIA 27 اروپایی  Airone x Arco دو ردیفه دار پوشینه
 SFERA 28 اروپایی  x (Tipper x Sonja)) x Amillis (x Igri x Arda (Katy x HJ54/30)) دو ردیفه دار پوشینه
 ALIMINI 29 اروپایی  FIOR 2551 x Federal شش ردیفه دار پوشینه
 ALDEBARAN 30 اروپایی  Rebelle x Jaidor شش ردیفه دار پوشینه
 VEGA 31 اروپایی  Rebelle x FIOR 1341 شش ردیفه دار پوشینه
 ALISEO 32 اروپایی  x Express (Plaisant x Gerbel) شش ردیفه دار پوشینه
 NURE 33 اروپایی  x Baraka (FIOR 40 x Alpha2) دو ردیفه دار پوشینه
 AIRONE 34 اروپایی  Gitane x FIOR 763 دو ردیفه دار پوشینه
 AIACE 35 اروپایی  FO 1078 x FO 1638 دو ردیفه دار پوشینه
 SCIROCCO 36 اروپایی  FIOR 1000 x Express شش ردیفه دار پوشینه
 TREBBIA 37 اروپایی  selection from FiorSynt 3 شش ردیفه دار پوشینه
 ALFEO 38 اروپایی  Tipper x Igri دو ردیفه دار پوشینه

 ZACINTO 39 اروپایی  IABO 329 x Arda دو ردیفه بدون پوشینه
 ARDA 40 اروپایی  Igri x HJ 51-15-3 دو ردیفه دار پوشینه
 41 انصار  ایرانی  نامشخص دو ردیفه دار پوشینه
 42 نادر ایرانی  نامشخص دو ردیفه دار پوشینه
 43 محلی  ایرانی  نامشخص دو ردیفه دار پوشینه
 44 1سرارود  ایرانی  نامشخص دو ردیفه دار هپوشین
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 زنیآزمون جوانه

زنی ارقام جو مورد  جوانه منظور بررسی اثر سطوح مختلف شوری  بر  به 
زنی در تحمل به شتوری،  بررستی و شتناستایی صتفات مرتبط با جوانه 

آزمایشتی بصتورت فاکتوریل در قالب طرح کاملا تصتادفی با سته تکرار 
قتارچ بتا شتتترایط دمتا و نور قتابتل کنترل و شتتترایط   در اتتاقتک پرورش 

  مل اول استتریل واقع در مرکز خدمات کشتاورزی نوستود اجرا شتد. عا 
میلی مولار نمک  300و   200،100شتتتامل ستتته ستتتطح شتتتوری ) 

  44و عامل دوم شتامل     کلریدستدیم( و یک ستطح شتاهد )آب مقطر(  
احتد آزمتایشتتتی رقم جو ایرانی و اروپتایی بود. از هر رقم جو برای هر و 

 عدد بذر سالم جدا و طبق مراحل زیر ضد عفونی گردید:   20
درصتد   70با الکل   ابتدا بذور با آب مقطر شتستته شتدند، ستپس

ستدیم سته درصتد به مدت سته -به مدت یک دقیقه و هیپوکلریت
دقیقه ضتد عفونی گردیدند. به دنبال آن سته مرتبه شتستتشتو  با آب 

ه و پنج دقیقه انجام شد.  سپس  مقطر به مدت یک دقیقه، سه دقیق
کش مانکوزب دو در هزار آغشتته شتدند و کشتت در پتری به قارچ
شده توسط اتوکلاو، در شرایط استریل انجام های ضد عفونی  دیش

متر در چه به اندازه دو میلیزده خروج ریشتتهشتتد. معیار بذور جوانه
  (. شتمارش بذرهای et al., 2005  Willenborgنظر گرفته شتد )
 هر و آغاز روز دوم ورت روزانه در ستاعت معینی ازجوانه زده به صت 

 .شد انجام روز 10ساعت یکبار و به مدت  48
 

زنی تحت گیری در بررس  ی جوانهص  تام مورد اندازه

 شرایط شوری

 طوله، چستتاقه طولمورد مطالعه شتتامل طول کل گیاه،   صتتفات

 )همگی برحستتتبچته ریشتتته تعتداد  ل،کلوپتیت  طول ه،چت  ریشتتته
 گیری شد.نمونه تصادفی انتخاب شده، اندازه 10در  متر(میلی

شترح ذیل محاستبه زنی بههای مرتبط با جوانهچنین شتاخصهم
 گردیدند:

 

 (GP) زنیجوانه درصد
GP= Ni/ S×100    

:Ni دیشزده تا روز دهم در هر پتری جوانه بذرهای تعداد 

:S   دیش شده در هر پتری  کل بذرهای کشت  (Bajji et al., 2002 .) 
 

 (AVG)زنیجوانه سرعت میانگین

AVG = ΣNt/ Σt (تعداد /روز ) 
ΣNt  :  زمانکل بذور جوانه زده در  T  ،Σt  )مجموع زمان )روز :(Bajji 

et al., 2002)  . 

 ( CVG) زنیضریب سرعت جوانه

استت و   زنی بذور جوانه و شتتاب سترعت دهندهنشتان پارامتر این
استتفاده  (2002ل) باجی و همکاران،جهت محاستبه آن از معادله ذی

  بر حسب روز(: tگردید )

.C. V. G =
N1+N2+⋯+Nx

N1T1+⋯+NxTx
× 100 

زده از روز تعتداد بتذرهتای جوانته  NXتتا    N1  این فرمولکته در  
 اول تا آخرین روز آزمایش است.

  

 ( PI) زن یشاخص سرعت جوانه 
PI = nd2(1.0) + nd4(0.8) + nd6(0.6) + nd8(0.4) + 

nd10(0.2) 

ر جوانتتته زده وبذ 10nd و  2nd، 4nd،  6nd، 8ndدر این فرمول  
  باشتتد میچهارم، شتتشتتم، هشتتتم و دهم  در روزهتتتتتتای دوم،

(Bouslama and Schapaugh.,1984 .) 

 

  (SV) بذر شاخص بنیه
SV = (PL + RL) × GP 

SV  ،بنیه بذر ::RL   ،طول ریشتته چهPL  ،طول ستتاقه چه :GP :
 (.2002  همکاران،  ی وباجزنی )درصد جوانه

 

 ( MGT) زنیجوانه زمان میانگین

MGT=
Σ(ND)

ΣN
 

N : در طول زده بذور جوانه تعداد D روز،D : شتروع   از روزها تعداد
 Ellis)  کتل بتذور جوانته زده تعتداد  N:Σجوانته زنی زمتان آزمتایش

and Roberts., 1981). 

 

 استخراج پروتئین 

آستیاب کاملاً    توستط  ی ستالمبذرها ابتدابرای استتخراج پروتئین، 
 اضافه  هر نمونهبه   بافر استخراج لیترمیلی  سپس مقدار دو خرد شد.
 میکروتیوپ دوبته    محلول حتاصتتتلخوبی مخلوط شتتتد و  و بته
در ها با کمک همزن مخلوط و ستپس ی منتقل شتد. نمونهلیترمیلی
بتا ستتترعتت   دقیقته و دهمتدت  ه  بت ی ستتتانتیگراد درجتهچهتار  دمتای  
 به تیوپ شتتدند. قستتمت بالایی  ستتانتریفوژدر دقیقه دور    12000
 ستتتانتریفیوژ چندین مرتبه تکرار شتتتدمنتقتل شتتتد و عمتل   جدید
(Kakaei and Kahrizi, 2011 ستپس پروتئین استتخراج شتده .)

قرار گرفتت.  گراد  نتیدرجته ستتتا  -20تتا زمتان استتتتفتاده در دمتای  
ژنتیک آزمایش در آزمایشتگاه بیوتکنولوژی گروه مهندستی تولید و 

 گیاهی دانشگاه رازی انجام شد.
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 PAGE -SDSتوسط  ای بذرهای ذخیرهبررسی پروتئین

( ( از کیتت و  SDS- PAGEبرای انجتام الکتروفورز تتک بعتدی 
خریتداری شتتتده از شتتترکتت    (SDS- PAGE)بتافرهتای آمتاده  
 (  استفاده شد. :DSK100شماره کاتالوگکالازیست )

 

  گیری شدههای اندازهداده تحلیل و تجزیه

ه گیری شتتدهای اندازهپس از بررستتی وجود توزیع نرمال در داده
استمیرنو   -زنی از طریق آزمون کلموگرو صتفات مرتبط با جوانه

، تجزیته واریتانس و مقتایستتته IBM23  SPSSافزار  توستتتط نرم
انجتام گردیتد.   (LSD)  دارمیتانگین بته روش حتداقتل تفتاوت معنی

الگوهای نواری  برآورد شتد. روش پیرستون  ضترایب همبستتگی به
تیب با اعداد یک و وجود یا عدم وجود باند به ترصتورت حاصتل به

جهت    (Stepwise)رگرستیون گام به گام    .صتفر امتیازدهی شتدند

بررستتی ارتباط بین نوارهای نشتتانگر پروتئینی و صتتفات مرتبط با 
نشتانگرها  انجام شتد.   IBM23  SPSS افزارکمک نرمزنی بهجوانه
عنوان متغیر وابستته وان متغیر مستتقل و هر کدام از صتفات بهنعبه
 .نظر گرفته شددر 
 

 نتایج و بحث  
نتایج تجزیه واریانس صتفات مرتبط با جوانه زنی نشتان داد که اثر 

(. همچنین اثر 2دار شتد )جدول شتوری در مورد همه صتفات معنی
وجود  دار گردید که بیانگر  رقم در همته صتتتفتات مورد مطتالعه معنی

قم نیز ر ×تنوع زیاد بین ارقام مورد مطالعه بود. اثر متقابل شتتتوری
دهد ارقام در شتترایط در همه صتتفات معنی دار شتتد که نشتتان می

 کنند.سطوح مختلف شوری بصورت متفاوت عمل می

 
 ی زنی در ارقام مختلف جو زراعی در سطوح مختلف تنش شورتجزیه واریانس صفات مرتبط با جوانه  .2جدول 

 درجه آزادی  منابع تغییر 
 میانگین مربعات 

 تعداد ریشه  طول کولئوپتیل  چه طول ریشه چه  طول ساقه طول کل گیاهچه 
 97/3** 48/7217** 17/83933** 5/159053** 1/480320** 3 رقم 

 73/1** 89/342** 72/1023** 82/2405** 5043** 43 شوری 

 37/0** 2/140** 71/749** 13/1385** 81/3330** 129 شوری  ×رقم 

 02/0 75/3 37/7 87/23 68/2 352 خطای آزمایش 

 1/3 46/5 28/5 64/6 29/1  ضریب تغییرات )%( 

 . درصد 1دار  در سطح احتمال  یمعن**  

 
  دار نتیجته مقتایستتتات میتانگین بته روش حتداقتل تفتاوت معنی

(LSDبرای صتفات اندازه )باشتد و با گیری شتده به شترح ذیل می
جداول، اطلاعات جدول نمایش داده نشتتده به طولانی بودن  توجه 
 است.
 

 طول کل گیاهچه

مولار، طول کل گیاهچه میلی  300تا   0شتتوری از  با افزایش ستتطح 
  300و   200،  100کاهش یافت. میزان کاهش طول کل در ستتطوح  

  21/67،  51/ 36،  9/ 71مولار شتوری نستبت به شتاهد به ترتیب میلی 
 و زنی جوانه  خشتتکی  و  شتتوری  تنش  وع ق و  صتتورت  درصتتد بود. در 

 Ashraf andیابد ) می  کاهش  شتدت  به  گیاهچه  رشتد  آن  با  متعاقب 

Rauf, 2001 شتوری شترایط  در  گیاهچه  رشتد  و  زنی  (. کاهش جوانه 
آب،  جذب  از  ممانعت  و  پایین  پتانستیل استمزی  خاطر  به  استت  ممکن 
باشتتد  غذایی  عناصتتر  عدم تعادل  یا  و    Clیا  Na های یون  ستتمیت 

 (Bakhshayeshi Qashlaq et al., 2013 افت .)  رشتتد گیاهچه

تحتتتترک نشاستتتتته   افت  ناشی از  تواند می تنش شوری  تأثیر  تحت 
 زیادفعالیت آمتتتتیلاز و محتتتتتوای   کاستته شتدن از اثر    بر که  باشتد 
نش ت   متأثر از ها یتتتا آندوستتتپرم گیاهتتتان  در لپه موجود    نشاسته 
در شرایط   گیاهتتان   رهای ذ ب کتتاهش فعالیتتت آمتتیلاز در    .باشد می 

کتته    کاسته شود تشتتکیل گلتتوکز از نشاستتته   شود باعث می تتتنش  
محدود    نهایتاً منجر به و    بوده ستاکارز    شتدن ستاخته آن کاهش  نتیجه 

شود تنش می  رشد گیاهچته تحتت   محدودیت زا و  شدن محور جنین 
 (Mehrabi Oladi et al., 2018  .)  

ل رقم و شتتوری نشتتان داد، نتایج مقایستته میانگین اثر متقاب
  14طول کل گیاهچه به ترتیب مربوط به رقم  و کمترین  بیشتترین

)نیمروز( تحت شترایط    13)ریحان( تحت شترایط بدون تنش و رقم 
 مولار شوری بود )اطلاعات نشان داده نشده است(. میلی  300
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 چهطول ساقه

وع مولار، طول ستاقه شترمیلی  300تا   0با افزایش ستطح شتوری از 
و   200،  100ستطوح  به کاهش نمود. میزان کاهش طول ستاقه در

مولار شوری نسبت به سطح شاهد )آب مقطر( به ترتیب میلی  300
 مختلف هایجنبه درصتتد بود. شتتوری بر  99/67،  23/50،  82/12

 زنی،جوانه تأخیر افتادن و به کاهش موجب و گذاشتتته اثر رشتتد

گردد ماده خشتک می یدتول کاهش و هوایی هایاندام رشتد کاهش
(Munns, 2002  .) چتتتته در کاهش طول ستتتتاقه دلایل اصلیاز

انتقتال   جلوگیری ازیتا    شتتتدن  کتاستتتتته،  هنگتام مواجهته بتا تنش
، کاهش جذب  همچنین ت.هتتا بتته جنتتین استت موادغذایی از لپتته

ها ترشتح هورمون شتدنکمبذر در شترایط تنش باعث  از طریقآب 
و    چتتهاختلال در رشد گیاهچتته )ستتاقه  تاًاینهها و و فعالیت آنزیم

 (. Jahanbakhsh et al., 2019) شتودچته( متیریشته
نتایج مقایستته میانگین اثر متقابل شتتوری و رقم نشتتان داد 

)ریحان( با طول ساقه  14مربوط به رقم چتته ستتاقهبیشترین طول  
کمترین طول میلی  33/211 و  تنش  بتتدون  شتتترایط  تحتتت  متر 

متر میلی 54/10)نیمروز( طول ساقه   13مربوط به رقم ه  چتت ستتاقه
 مولار بود.میلی  300در شوری 
 

 چه  طول ریشه

مولار منجربه کاهش طول میلی  300تا   0افزایش سطح شوری از   
 200، 100چه در ستطوح چه گردید. میزان کاهش طول ریشتهریشته
،  07/51،  32/3مولار شتوری نستبت به شتاهد به ترتیب  میلی  300و 
چه  ستاقه چه وریشته رشتد مانع  شتوری درصتد بود. تنش  72/67
 غلظت در و و عملکرد رشتد با کاهش شتوری کم غلظت در و شتده

 طولانی برای مدت شتتتوری معرض در گرفتن قرار با بالا  های

 تحقیقات (. Munns et al., 2006شتود )می گیاه مرگ به منجر
رریشتته گیاه جو در نشتتان داده که بیشتتترین تأثیر تنش شتتوری ب

مراحل اولیه رشتتد گیاه شتتوری کاهش  مراحل رویشتتی بوده و در
همچنین، رشتد اندام  .شتدیدی در رشتد و نفوذ ریشته در خاک داشتت

هوایی در مراحل مختلف و عملکرد جو وابستته به واکنش ریشته در 
 (.  2016et alKhazaei ,.) خاک بود

ری نشان داد بیشترین ایج مقایسه میانگین اثر متقابل رقم و شونت
متر میلی  22/144چه  )ریحان( با طول ریشه  14رقم  طول ریشه مربوط به  

چه مربوط به  تحت شرایط بدون تنش بود. همچنین کمترین طول ریشه
ریشه    13رقم   طول  با  شرایط    13/11)نیمروز(  تحت    300میلیمتر 
 .  مولار شوری بودمیلی
 

 طول کولئوپتیل

لار، طول کولئوپتیل مومیلی 300تا  100ز با افزایش سطح شوری ا
بطور نیز کتاهش یتافتت. میزان تغییر طول کولئوپتیتل در ستتتطوح 

مولار شتتوری نستتبت به شتتاهد به ترتیب  میلی 300و   200،  100
درصتد کاهش بود.   44/28افزایش و   13/8درصتد افزایش،   75/20

های مختلف زنی ژنوتیپررستتی میزان جوانهدر آزمایشتتی برروی ب
داد   نتجزیه واریانس نشتاهای مختلف شتوری، نتایج جو در غلظت

لئوپتبل و ک  طولچه،  ریشته  طولچه، بر تعداد ریشته  شتوریکه اثر  
  (.Chekani et al., 2012دار بود )بسیار معنی اندام هوایی طول

نتایج مقایستته میانگین اثر متقابل رقم و شتتوری نشتتان داد ، 
( بتا طول 30)فجر    1بته ارقتام  بیشتتتترین طول کولئوپتیتل مربوط  

ن  متر تحت شترایط بدون تنش بود و کمتریمیلی  05/60کولئوپتیل 
بتا طول کولئوپتیتل   13طول کولئوپتیتل مربوط بته رقم   )نیمروز( 

 متر بود. میلی  57/8
 

 چهریشهتعداد 

چه مولار، تعداد ریشتته میلی  300تا   100با افزایش ستتطح شتتوری از  
و   200، 100چه در ستطوح غییر تعداد ریشته کاهش نشتان داد. میزان ت 

درصتد   1/ 97مولار شتوری نستبت به ستطح شتاهد به ترتیب میلی  300
که    همانطور   درصتد کاهش بود.  6/ 25درصتد کاهش و   1/ 04افزایش،  
مربوط بته انتدام هوایی بتاعتث    هتای ویژگی برای    نژادی بته و    گزینش 

د ریشته نیز  افزایش عملکرد شتده استت، انجام این اقتتتتدامات در مور 
توانتد ستتتبتب افزایش عملکرد شتتتود و در شتتترایط بحرانی تنش، می 

گزارش  (. Ganj Ali et al., 2006)   ید را تضتتمین نماید موفقیت تول 
مختلتف محیطتی، از جملته های ها در مواجهه با تنش شتده که ریشه 

و عملکتترد  ء های ختتشکی و شتتوری، نقتتش مهمتتی در بقتتا تنش 
 (.  Kafi et al., 2017)   کننتد متی گیاهان زراعی ایفا  

نتایج مقایسته میانگین اثر متقابل ستطوح شتوری و رقم نشتان  
)ریحان(   14داد بیشتتترین تعداد ریشتته به ترتیب مربوط به ارقام 

بود. کمترین تعداد    36/6با تعداد ریشتته  تحت شتترایط بدون تنش
 مشاهده شد. 77/3)نیمروز( با تعداد ریشه  13ریشه در رقم 

 

 زنیهای مرتبط با صتام جوانهه واریانس شاخصزی تج

زنی نشتان داد که اثر نتایج تجزیه واریانس صتفات مربوط به جوانه
ر  دازنی معنیها به جز میانگین زمان جوانهشتوری در همه شتاخص

های مورد مطالعه  شتتد. همچنین اثر رقم در مورد تمامی شتتاخص
ها  ی شتاخصبرای تمامرقم نیز    ×دار شتد. اثر متقابل شتوری معنی
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زنی تحت  های جوانه(. تفاوت در شتتاخص3معنی دار شتتد)جدول  
توان نتاشتتتی از تفتاوت در می  در ارقتام مختلف را  تنش شتتتوری

ارقتام  بته شتتتوری در  ستتتازوکتارهتای ژنتیکی درگیر بتا تحمتل گیتاه  
 (.Mehrabi Oladi et al., 2018)آن دانست  مختلف

 
 زراعی در سطوح مختلف تنش شوری  زنی در ارقام مختلف جوه تجزیه واریانس صفات جوان. 3جدول 

 منابع تغییر 
 درجه 

 آزادی 

 میانگین مربعات 

 درصد  

 زنیجوانه

 شاخص 

 بنیه بذر 

 میانگین زمان  

 زنیجوانه

 میانگین سرعت  

 زنیجوانه

 ضریب سرعت 

 زنیجوانه

 شاخص سرعت 

 زنیجوانه
 E09 ns89/0 **07/104 *011/0 **83/580+7/3** 17/21404** 3 شوری 

 45/41** 01/0** 2/8** 65/1** 56929091** 6/1193** 43 رقم 

 82/14** 008/0** 33/3** 38/1** 31487414** 87/377** 129 شوری  ×رقم 

 8/5 004/0 3/1 78/0 2575236 75/151 352 خطای آزمایش 

 07/23 36/22 55/25 89/23 9/18 71/19 ضریب تغییرات )%( 

 .دارو غیرمعنی درصد 1و  5دار  در سطح احتمال    یمعن  بترتی به :nsو  *، **

 

 زنیدرصد جوانه

 می مهم گیاهان استتقرار برای مرحله طی این در شتوری به تحمل

 به منجر گیاهچه رشتد کاهش و ضتعیف زنیکه جوانه زیرا باشتد،

 Soltani etشتود )  می محصتول نابودی گاهی و استتقرار ضتعیف

al., 2005.)  100زنی در ستتتطوح  میزان تغییر درصتتتتد جوانته 
نداد، اما ای نشتتان  مولار نستتبت به شتتاهد تغییر قبل ملاحظهمیلی

مولار شتوری نستبت میلی  300و  200زنی در ستطوح درصتد جوانه
درصتد کاهش نشتان    86/34درصتد و   83/19به شتاهد به ترتیب  

ابتدای   و نزدوانهجهنگام حستاستیت گیاه به شوری به نبیشتتری  داد.
(. نتایج Chekani et al., 2012د )شتورشتد گیاهچه مشتاهده می

متقابل شوری و رقم نشان داد، بیشترین درصد  مقایسه میانگین اثر  
زنی  ( با درصتتد جوانهSCIROCCO) 36زنی مربوط به رقم  جوانه
تحتت شتتترایط بتدون تنش بود. همچنین کمترین درصتتتد    95
  67/11زنی  نمارک( با درصد جوانه)جو دا  9زنی متعلق به رقم  جوانه

 مولار شوری بود. میلی 300تحت شرایط 
 

 شاخص بنیه بذر

مولار، میلی  300تا   0نتایج نشتان داد که با افزایش ستطح شوری از 
شتتاخص بنیه بذر کاهش یافت و میزان تغییر شتتاخص بنیه بذر در 

مولار شتوری نستبت به شتاهد به میلی  300و  200،  100ستطوح 
پور و  درصتتتد کتاهش بود. عتالی  18/79و    03/61،  88/5ترتیتب  

ثیر تنش شتتتوری بر ( در مطتالعته خود بروی تتأ2022همکتاران )
زنی جو تحت تنش شتوری، بیان کردند که شتاخص بنیه بذر  جوانه

دار نشتان داد. شتاخص بنیه با افزایش ستطوح شتوری کاهش معنی
قرار دارد زنی و طول گیاهچه بذر تحت تأثیر دو صفت درصد جوانه

و بتا درنظر گرفتن رونتد کتاهشتتتی این دو صتتتفتت بر اثر افزایش 
باشتد. گادفری و  کاملاً مورد انتظار میشتوری، کاهش این صتفت 

( رستوب نمک در ریشته عامل  Godfery et al., 2007همکاران )
اصتلی خشتکی فیزیولوژیکی و کاهش در تقستیم ستلولی و در نتیجه 

 Alipour نقل از)اند  ی نمودهکاهش رشتتد ریشتته و بنیه بذر معرف

et al., 2022 .) 
شتتوری نشتتان داد ، نتایج مقایستته میانگین اثر متقابل رقم و 
)ریحان( تحت شترایط    14بیشتترین شتاخص بنیه بذر مربوط به رقم 

بود. همچنین تحتت    13/29643بتا شتتتاخص بنیته بتذر    بتدون تنش
 9رقم مولار شتوری، کمترین شاخص بنیه بذر در میلی  300شترایط 

 مشاهده شد.   45/471)جو دانمارک( با شاخص بنیه بذر 
 

 زنیمیانگین زمان جوانه

 زراعی گیاه رشتد مراحل مهمترین از یکی شتدن ستبز و زنی انهجو

 محیطی شترایط از وستیعی محدوده در مناستب زنی جوانه لذا استت،

(. نتایج Brar et al., 1991استت )  ضتروری استتقرارگیاهچه برای
میانگین اثر متقابل ستطوح شتوری و رقم نشتان داد تحت  مقایسته  

زنی به کمترین میانگین زمان جوانهشترایط بدون تنش، بیشتترین و 
)ستتترارود( بتا   15( و  ZACINTO)  39ترتیتب مربوط بته ارقتام  
روز بود. همچنین تحتت    61/2و    82/5زنی  میتانگین زمتان جوانته

میانگین زمان  مولار شتوری، بیشتترین و کمترینمیلی  100شترایط 
)کتارون( بتا   8( و  ARDA)  40زنی بته ترتیتب مربوط بته ارقتام  جوانته
روز بود. نتتایج همچنین    58/2و    12/5زنی  یتانگین زمتان جوانتهم

مولار شتتوری، بیشتتترین و  میلی 200نشتتان داد که تحت شتترایط 
 17زنی بته ترتیتب مربوط بته ارقتام  کمترین میتانگین زمتان جوانته
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(ASTARTIS و )و    74/5زنی )صتحرا( با میانگین زمان جوانه 10
مولار شتتتوری،  میلی  300روز بود. همچنین تحتت شتتترایط   86/2

زنی بته ترتیتب مربوط بته بیشتتتترین و کمترین میتانگین زمتان جوانته
زنی  ( با میانگین زمان جوانهRODORZ) 20)انصتتتار( و   41ارقام 
 روز بود.  07/2و   08/5

 

 زنیمیانگین سرعت جوانه

مولار،  میلی  300تا   100ج نشتان داد که با افزایش ستطح شتوری از  نتای 
زنی  کاهش یافت. میزان تغییر میانگین سرعت جوانه زنی  سترعت جوانه 
مولار شتوری نستبت به شتاهد به ترتیب  میلی  300و   200در ستطوح  

کاهش درصتتد، ستترعت درصتتد کاهش بود.   33/ 28درصتتد و    22/ 71
هتتتای  چتتته در پتانستتتیل اقه زنتتتی و طتتتول ریشتتته چتتته و س جوانه 

متعددی گزارش شده    ت حاصتتتل از شتتتوری و خشتتتکی در آزمایشا 
 (. Jahanbakhsh et al., 2019ت )  اس 

نتایج مقایسته میانگین اثر متقابل نشتان داد، بیشتترین سترعت 
زنی  )کارون( با ستترعت جوانه 8زنی به ترتیب مربوط به رقم  جوانه
ری بود. نتتایج همچنین  مولار شتتتومیلی  100تحتت شتتترایط    2/8

 9ط بته رقم  زنی مربونشتتتان داد کته کمترین ستتترعتت جوانته
  300تحتت شتتترایط    65/0زنی  )جودانمتارک( بتا ستتترعتت جوانته

 مولار شوری بود.میلی
 

 زنیضریب سرعت جوانه

 300تا    0نتایج حاکی از این بود که با افزایش ستتطح شتتوری از  
فتت. میزان تغییر زنی کتاهش یتا مولار، ضتتتریتب ستتترعتت جوانته میلی 

مولار  میلی  300و   200، 100زنی در ستتطوح ضتتریب ستترعت جوانه 
درصتد   4/ 66درصتد کاهش و    2/ 32شتوری نستبت به شتاهد به ترتیب 

توان می را    زنی جوانته   د علتت کتاهش ستتترعتت و درصتتت افزایش بود.  
  ، ها در محیط کشتت نستبت داد ها و آنیون کاتیون   حد از    بیش حضتور  به 

های موجود در محیط ون ب ها در اشتتغال واکنش آن طوری که ظرفیت  
  بتا   نوعی   ه نیستتتت و بت  آب   ب ن گیتاه قتادر بته جتذ ی بنتابرا گیرد و  می   قرار 

 . ( Jamil et al., 2006)   مواجه می شود   آب کمبود 
نتایج مقایسته میانگین اثر متقابل نشتان داد بیشتترین ضتریب 

 )سترارود( با ضتریب سترعت 15زنی مربوط به رقم سترعت جوانه
تحت شتترایط بدون تنش همچنین تحت شتترایط    39/0زنی جوانه
مولار شتتوری، بیشتتترین و کمترین ضتتریب ستترعت میلی  300
ارقتام  جوانته بته ترتیتب مربوط بته  و  RODORZ)  20زنی   )41  

 بود.   2/0و   48/0زنی )انصار( با ضریب سرعت جوانه

 

 زنیشاخص سرعت جوانه

  300تتا    100از    نتتایج نشتتتان داد کته بتا افزایش ستتتطح شتتتوری
ی نشتتان داد. زنی روند کاهشتت مولار، شتتاخص ستترعت جوانهمیلی

  300و   200زنی در ستتطوح  میزان تغییر شتتاخص ستترعت جوانه
  7/34درصتد و  21مولار شتوری نستبت به شتاهد به ترتیب  میلی

مولار شتوری با شتاهد تفاوت  میلی  100درصتد کاهش بود. ستطح 
 اد. چندانی از لحاظ این صفت نشان ند

ن  نتایج مقایسته میانگین اثر متقابل ستطوح شتوری و رقم نشتا 
  36زنی مربوط بته رقم  داد، بیشتتتترین شتتتاخص ستتترعتت جوانته

(SCIROCCOبتا شتتتاخص ستتترعتت جوانته )  تحتت    73/17زنی
زنی مربوط  شترایط بدون تنش بود.  کمترین شتاخص سترعت جوانه

ت  تح  73/1زنی  )جودانمارک( با شتتاخص ستترعت جوانه 9به رقم  
 مولار شوری  بود. میلی  300شرایط 
 

 گیری شده ندازهصتام ا  تجزیه همبستگی

گیری شتتتده از تجزیته بته منظور بررستتتی رابطته بین صتتتفتات انتدازه 
(.  نتایج نشتان که  4همبستتگی به روش پیرستون استتفاده شتد )جدول  

چه، طول  چه، طول ریشه صفت طول کل گیاهچه با صفات طول ساقه 
جوانه زنی، شتتاخص بنیه بذر، میانگین زمان جوانه  کولئوپتیل، درصتتد 

 دار داشت. زنی و میانگین سرعت جوانه زنی رابطه مثبت و معنی 
چه با صتتفات طول کل گیاهچه، همچنین صتتفت طول ستتاقه

چه، طول کولئوپتیل، درصتتد جوانه زنی، شتتاخص بنیه طول ریشتته
بطه شتاخص سرعت جوانه زنی را بذر، میانگین سترعت جوانه زنی و

 در که داد توضتیح گونه این تواندار نشتان داد. میمثبت و معنی

 ضتمن زنی، جوانه سترعت افزایش دنبال به تنش شتوری، شترایط

 افزایش خواهد نیز بذرها بنیه چه،ساقه و چهریشه طول رشتد بیشتر

 تحت گیاهچهاولیه  رشتد و استتقرار در ستزایی به تأثیر که یافت

  .( et al., 2012  Mostafaviشتت )دا خواهد شتوری تنش شترایط
چه با صتتفات طول کل، طول ستتاقه، طول صتتفت طول ریشتته

دار داشتت. طول کولئوپتیل و شتاخص بنیه بذر، رابطه مثبت و معنی
بینی ظهور گیاهچه تواند یک شاخص مهم جهت پیشچه میریشه

چه  بذر باشد. همچنین طول ریشههای در مزرعه و تفاوت بین توده
شتود و  شتاخص اولیه رشتد و نمو و بنیه بذر محستوب میبه عنوان  

عنوان شاخصی از بنیه گیاهچه مورد تجزیه و تحلیل تغییرات آن به
(. طول کولئوپتیل با صتفات Bagheri et al., 2016گیرد )قرار می

چه، درصتتد جوانه چه، طول ریشتتهطول کل گیاهچه، طول ستتاقه
زنی و شاخص سرعت  زنی، شاخص بنیه بذر، میانگین سرعت جوانه
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دار و بتا صتتتفتت میتانگین زمتان زنی رابطته مثبتت و معنیجوانته
 طول کلئوپتیل دار نشتان داد. اهمیت  زنی رابطه منفی و معنیجوانه

ها که باعث در ستبز شتدن ستریع، استتقرار زودتر و قوی شتدن بوته
شتتود ل ستترما و خشتتکی میحفاظت گیاه از صتتدمات محیطی مث

زنی (. درصتد جوانهReynolds et al., 2006گزارش شتده استت )
چه،  داری با طول کل گیاهچه، طول ستاقههمبستتگی مثبت و معنی

زنی و شتتاخص ستترعت شتتاخص بنیه بذر، میانگین ستترعت جوانه
 زنی داشت.جوانه

زنی  زنی با صتفات میانگین زمان جوانه صتفت ضتریب سترعت جوانه 
دنبال   به  که  شتود می  اط استتنب  گونه  دار داشتت. این ه منفی و معنی رابط 

 زنی، ستترعت جوانه  کاهش  ضتتمن  زنی، جوانه  مدت  میانگین  افزایش 

 امری  این  که  یافت  افزایش خواهد  نیز  بذرها  نهایی  زنی جوانه  درصتد 

 (.   Mostafavi et al., 2012رسد ) می  نظر  به  بدیهی 

 یمولکول مطالعام

راستتاس  بررستتی تنوع ژنتیکی ارقام جو ایرانی و اروپایی بمنظور  به
ذخیرهپروتئین از روش  هتای  بتذر،  استتتتفتاده   SDS-PAGEای 
(. نتایج نشتان داد به طور میانگین برای هر رقم جو 1  شتکلگردید)
  28 شتتدهمشتتاهدهنوار قابل امتیاز دیده شتتد. حداکثر تعداد باند   24

بتانتد در رقم    20وکمترین تعتداد بتانتد    ALCEبتانتد و مربوط بته رقم  
TREBBIA   کیلو   155تتا    9ای بین  انتدهتا در دامنتهبود. انتدازه بت

برای   (1393دالتون قرار داشتتند.  در پژوهش ستفالیان و همکاران )
کته گزارش کردنتد    ینینوار پروتئ  11  جو،  مورد مطتالعته  نیلا   17
  16و    6شتتتمتاره    نینوار( و لا   10)  نیرشتتتتیب  17و    2  هتاینیلا 

  ی نیای پروتئند. اگرچه باندهشتتتتنوار( تعداد نوار را دا کی) نیکمتر
 یوجود داشتت، اما باندهای اختصتاصت  هانیدر داخل لا  زیمشتترک ن

نه تنها از نظر محل قرار گرفتن   ینیمشاهده شد. باندهای پروتئ  زین
بتا   زیو شتتتدت نبلکته از لحتاظ تراکم    ،یروی ژل و وزن مولکول

 .اختلا  نشان دادند گریکدی
 

 رقم جو زراعی  44زنی در جوانه ماتریس همبستگی پیرسون صفات مرتیط با .4جدول 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

           1 طول کل گیاهچه  -1

94/0 چه  طول ساقه -2 ** 1          

84/0 چه طول ریشه -3 ** 65/0 ** 1         

59/0 طول کولئوپتیل  -4 ** 53/0 ** 58/0 ** 1        

14/0 چه تعداد ریشه -5  10/0  18/0  14/0  1       

37/0 زنیدرصد جوانه  -6 * 35/0 * 29/0  50/0 ** 07/0  1      

88/0 شاخص بنیه بذر  -7 ** 85/0 ** 73/0 ** 64/0 ** 12/0  73/0 ** 1     

- زنیجوانه میانگین زمان  -8 11/0  - 12/0  - 18/0  - 31/0 * - 06/0  - 27/0  - 25/0  1    

32/0 زنیمیانگین سرعت جوانه  -9 * 31/0 * 27/0  53/0 ** 12/0  91/0 ** 76/0 ** - 59/0 ** 1   

04/0 زنیضریب سرعت جوانه  -10  06/0  09/0  24/0  05/0  08/0  11/0  - 94/0 ** 43/0 ** 1  

35/0 زنیشاخص سرعت جوانه  -11 * 34/0 * 29/0  53/0 ** 08/0  96/0 ** 72/0 ** - 49/0 ** 98/0 ** 30/0 * 1 

 . دار در سطح احتمال پنج و یک درصدبه ترتیب معنی* و **:  

 

 
 SDS-PAGEروش  با بذر ایرهیذخ هاینیاساس پروتئ  بر ییو اروپا یرانیوع ارقام جو اتن .1 شکل
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 گام به گام ونیرگرس هی تجز

های حاصتل از نشتانگر پروتئینی با منظور تعیین ارتباط بین دادهبه
ای گتام بته گتام صتتتفتات مورد ارزیتابی از روش رگرستتتیون مرحلته

عنوان متغیر وابستته  ت مورد بررستی بهصتفا  (،5استتفاده شتد )جدول 
عنوان متغیرهای  به SDS-PAGEو نوارهای مشتتاهده شتتده در 

نوار مرتبط با صتتفات   13گرفته شتتد. در مجموع  مستتتقل درنظر  
زنی، شتاخص  مختلف شتناستایی گردید. برای صتفات درصتد جوانه

چه، دو نوار دارای زنی و طول ستاقهبنیه بذر، میانگین سترعت جوانه
دار و برای ستایر صتفات یک نوار مرتبط مشتاهده شتد.  باط معنیارت

کیلودالتون  60  انگردار با صتفات مربوط به نشت بیشتترین ارتباط معنی
زنی، طول بود که با چهار شتاخص بنیه بذر، میانگین سترعت جوانه

چه، طول چه و طول کلئوپتیل مرتبط بود. صتفات طول ستاقهستاقه
بنیته بتذر زنی و میتانگین ستتترعتت جوانته  کولئوپتیتل، شتتتاخص 

  130(. نشتانگر  4داری نیز داشتتند )جدول  همبستتگی مثبت و معنی
زنتتی میانگین سرعت جوانهزنی، صفات درصد جوانهکیلودالتونی با 

دار بود. درصتد  زنتتتتی دارای ارتباط معنیو شتاخص سترعت جوانه
داری بتا میتانگین ستتترعتت زنی همبستتتتگی مثبتت و معنیجوانته
 (.4زنی داشت )جدول  نی و شاخص سرعت جوانهزجوانه

کیلودالتونی نیز با شتاخص بنیه بذر، طول گیاهچه   145نشتانگر  
چه ارتباط داشتت  هر سته صتفت دارای همبستتگی  طول ستاقهو 

بیشتترین درصتد ضتریب تبیین مربوط   (. 4داری بودند )جدول  معنی
درصد    27کیلودالتونی بود که در مجموع    145و   60به نشانگرهای  

تغییرات شتاخص بنیه بذر را توجیه نمودند. با توجه به مقدار ضتریب 
مورد بررستی دارای رابط منفی رگرستیون، اکثر نشتانگرها با صتفات 

کیلودالتونی مثبت  26چه با نشتتانگر  بودند. تنها ارتباط تعداد ریشتته
  بود.

 
 ارزیابی شده با نشانگرهای پروتئینی در ارقام جو . جدول تجزیه رگرسیون گام به گام برای بررسی ارتباط صفات5جدول 

 R Square Change 2R adjusted 2R داری سطح معنی Tآماره  ضریب رگرسیون  نشانگر )کیلو دالتون( نام  نام صفت 

 19/0 22/0 15/0 **  - 18/3 - 13/9 130 زنی درصد جوانه

 75 63/7 - 02/2 -  ** 07/0   

   15/0 * - 73/2 - 82/2739 60 شاخص بنیه بذر 

 145 2577 - 58/2 - * 11/0 27/0 23/0 

   14/0 * - 59/2 - 68/0 130 زنی جوانه سرعت میانگین

 60 81/0 - 08/2 - * 08/0 22/0 18/0 

 13/0 15/0 15/0 * - 74/2 - 46/1 130 زنتی شاخص سرعت جوانه

 10/0 12/0 12/0 * - 45/2 - 54/34 145 طول کل گیاهچه 

   13/0 * - 58/2 - 00/17 60 چه طول ساقه

 145 84/22 - 51/2 - * 11/0 25/0 21/0 

 10/0 12/0 12/0 * - 49/2 - 20/7 45 چه طول ریشه

 11/0 13/0 13/0 * - 52/2 - 67/6 60 طول کلئوپتیل 

 09/0 12/0 12/0 * 38/2 26/0 26 چه تعداد ریشه

 

 گیری  نتیجه

زنی در ستتتطوح دار بین ارقتام در آزمتایشتتتات جوانتهاختلا  معنی
مختلف تنش شتوری، بیانگر وجود تنوع ژنتیکی قابل توجه در بین 

افزایش ستطوح تنش شتوری  باعث کاهش ارقام مورد مطالعه بود.  
ترین صتفات به های مورد مطالعه شتد. حستاس در صتفات و شتاخص
چه و طول چه، طول ریشتتتهترتیب طول ستتتاقهتنش شتتتوری، به

  80در حتدود  بتذر بود کته ترین شتتتاخص، بنیتهگیتاهچته و حستتتاس 
طول کل درصتتتد تحتت تأثیر شتتتوری کاهش یافتنتد. از صتتتفات  

چته، شتتتاخص بنیته بتذر، میتانگین ستتترعتت  گیتاهچته، طول ستتتاقته

زنی که همبستتتگی مثبت و  زنی و شتتاخص ستترعت جوانهجوانه
عنوان شتتاخص  توان بهزنی داشتتتند میداری درصتتد جوانهمعنی

یط تنش شتتوری زنی بهتر در شتتراانتخاب غیرمستتتقیم برای جوانه
 استفاده نمود.
  نشتتانگرهای   با   مختلف   صتتفات   گام به رگرستتیون گام  تجزیه 

دار با صتفات مربوط به پروتئینی نشتان داد بیشتترین ارتباط معنی 
کیلودالتون بود کته بتا چهتار شتتتاخص بنیته بتذر،   60  نشتتتانگر 

چته و طول کلئوپتیتل  زنی، طول ستتتاقته میتانگین ستتترعتت جوانته 
 ط بود.  مرتب 
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