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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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 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
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https://www.genome.jp/tools-bin/clustalw
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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 
 

file:///C:/Users/Administrator/AppData/Roaming/Microsoft/Word/supplemental%201.docx


 21  ( 13-29)  1402، پیاپی چهل و چهارم، زمستان دومسیزدهم، شماره   فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

  
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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