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هاي هيستوني ژنومي در تركيب با پروتئين DNAها در يوكاريوت

ه بسترسي هاي هيستوني از طريق تغيير دكند. چپرونكروماتين را ايجاد مي

DNA گذارند. بر خلاف مخمر و مي تأثيرها بر ميزان رونويسي ژن

ارد. اطلاعات كمي وجود د هاي هيستوني گياهيجانوران، در مورد چپرون

) در nucleosome assembly protein )NAPدر اين رابطه، خانواده 

ري، ها حفاظت شده بوده و جزء جدايي ناپذير در پايداتمام يوكاريوت

تقال ها در ان باشد. اين پروتئينحفظ و پويايي كرماتين يوكاريوتي مي

شته قش داناليت كروماتين ها به هسته، تشكيل نوكلئوزوم و القاء سيهيستون

عه ين مطالدهد. در اميقرار  تأثيرها را تحت و لذا رونويسي بسياري از ژن

 تا NAP )ZmNPL1ژن شبه  ٦هاي بيوانفورماتيكي، با استفاده از روش

ZmNAPL6كه ايننشان داد  ) در ذرت شناسايي شد. آناليز فيلوژنتيكي 

پسيس و برنج به دو زير آرابيدو NAPLهاي همانند ژن NAPLهاي ژن

 برنج NAPLهاي گروه تقسيم شده و رابطه تكاملي نزديكتري با ژن

 ١٠موزوم از كرو ٥اينترون بوده و بر روي  ١١تا  ٣ها داراي داشتند. اين ژن

هنده شان دناند. آناليز بياني بر پايه ريزآرايه كروموزوم ذرت قرار گرفته

. اين باشدمير طول نمو ذرت د ZmNAPLهاي تنظيم دقيق رونويسي ژن

موي ندهاي ها در برنامه ريزي مرتبط با فرآينامر حاكي از نقش مهم اين ژن

بط مورد شناسايي و بررسي روا ذرت بود. اين مطالعه اولين گزارش در

ده ذرت بوده و نتايج بدست آم NAPLهاي تكاملي، ساختاري و بياني ژن

 NAPLهاي ژنكاركرد  در مورد از آن اطلاعات پايه براي تحقيقات آتي

  سازد.ذرت را مهيا مي

  

  .زوموكلئونآناليز فيلوژنتيكي، بيان ژن، بيوانفورماتيك،  هاي كليدي:واژه

  

In eukaryotes cells, genomic DNA in combination with 
histone proteins is formed the chromatin. Histone 
chaperones affect the gene transcription via altering in 
DNA accessibility. In contrast to their animal and yeast 
counterparts, not much is known about plant histone 
chaperones. Nucleosome assembly protein (NAP) 
family histone chaperones are conserved throughout 
eukaryotic genomics. NAP is an integral component in 
the establishment, maintenance, and dynamics of 
eukaryotic chromatin. They transfer histones into the 
nucleus, assemble nucleosomes, and promote 
chromatin fluidity, thereby, affecting the transcription 
of many genes. In this study, by applying some 
bioinformatics analysis approaches, six putative NAP 
genes (ZmNAPL1–ZmNAPL6) were identified in maize 
(Zea mays) using the released maize genomic 
sequences. Phylogenetic analysis showed that these 
ZmNAPLs are classified into two subgroups as found in 
Arabidopsis and rice. Moreover, it was found that 
maize NAPL proteins are more closely related to rice. 
The ZmNAPL genes contained three to eleven introns 
and were distributed across 5 out of 20 chromosomes in 
maize. Microarray-based expression analysis of 
ZmNAPLs showed that there is a tight transcriptional 
regulation on ZmNAPL genes during the plant 
development in maize suggesting that they may play a 
role in genetic reprogramming in association with the 
developmental process. This study is the first report 
about NAPL gene family in maize and obtained results 
provide basic information for future research on the 
functions of NAPL genes in maize. 
 
Keywords: Bioinformatics, Gene Expression, 
Nucleosome, Phylogenetic Analysis. 
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  مقدمه 
نوكلئوزوم واحد ساختاري كروماتين بوده و شامل 

باشد كه دور مي ايرشتهدو  DNAجفت باز  ١٤٧
) و دو دايمر 4H-3H(2يك اوكتامر متشكل از تترامر 

H2A-H2B ) پيچيده شده استValieva et al., 

). جاذبه ذاتي بين بار منفي گروه فسفات 2016
هيستوني هاي و بار مثبت پروتئين DNAمولكول 

غني از آرژنين و ليزين عامل اصلي ايجاد نوكلئوزوم 
است. با اين حال، در شرايط آزمايشگاهي تركيب اين 

هاي غير محلول توليد كرده و دو مولكول رسوب
شود. در نتيجه فاكتورهاي نوكلئوزوم ايجاد نمي

كنش صحيح و كنترل شده ديگري براي ميان
نياز است  و ايجاد نوكلئوزوم DNAهيستون و 

)Dennehey and Tyler, 2014 عوامل اتصال به .(
DNA  مانند فاكتورهاي رونويسي و عوامل درگير با

هاي كروماتيني قابليت تغيير ساختار هيستون
). عوامل Eitoku et al., 2008نوكلئوزوم را دارند (
هاي هاي كروماتيني شامل آنزيمدرگير با هيستون

والانسي هيستوني نظير كاتاليز كننده تغييرات كو
هيستون استيل ترانسفراز، هيستون دآستيلاز و 

هاي باشند. همچنين فاكتورهيستون ترانسفراز مي
هاي و چپرون ATP١بازسازي كروماتيني وابسته به 

 De Koning etهيستوني نيز جزء اين گروه هستند (

al., 2007هاي هيستوني توانايي اتصال به ). چپرون
و نيز هيستون  H3/H4يا  H2A/H2Bهاي هيستون

 ,Hondele and Ladurnerرا دارند ( H1لينكر 

هاي خاصي از اين ). علاوه بر اين، كلاس2011
ها توانايي اتصال به بيش از يك نوع هيستون چپرون

را دارند. همچنين چندين نوع چپرون هيستوني قادر 
ها به اتصال به يك نوع هيستون هستند اما نقش آن

رآيندهاي بيولوژيكي سلول متفاوت است در ف
)Dennehey and Tyler, 2014 از نظر تكاملي .(

                                                                  
1. ATP-dependent chromatin remodeling factors  

هاي هيستوني در بين هاي چپرونبسياري از خانواده
 Hondele andها حفاظت شده است (يوكاريوت

Ladurner, 2011.(  بر اساس مطالعات انجام شده
هاي هيستوني انسان و مخمر، اين در مورد چپرون

، NPM ،NAPهاي ها شامل خانوادهينپروتئ
CAF1 ،1ASF، HIRA ،FACT ،NASP  و
SPT6 2015باشند (مي, et al.Tripathi  كاركرد .(

هاي هيستوني در موجودات فيزيولوژيكي چپرون
مختلف به صورت كامل مشخص نشده است. با اين 
حال مطالعات نشان داده است كه جهش در 

جب نقص در پايداري ژنوم و هيستوني مو هايچپرون
  ). Burgess and Zhang, 2013( شودبيان ژن مي

نقش اصلي را در انتقال  NAP1پروتئين 
هاي سنتز شده به داخل هسته دارد كه پيش هيستون

 Mosammaparastباشد (نياز تشكيل نوكلئوزوم مي

et al., 2002 علاوه بر نقش .(NAP1  در ايجاد
ها، مشخص شده است هيستوننوكلئوزوم و اتصال به 

ها در رونويسي و نيز سيكل سلولي كه اين پروتئين
). سركوب ژن Shimizu et al., 2000نقش دارند (

NAP1-2  موجب مرگ در مرحله جنيني موش
نشان داد كه  NAPهاي . در مخمر آناليز ژنشودمي

 NAP-1ها در اثر سركوب ژن ده درصد كل ژن
 ,Park and Luger( گيرندقرار مي تأثيرتحت 

مخمر با  NAP1). همچنين پروتئين 2006
كنش ميان NBPو  G4سيكلين، كيناز  هايپروتئين

 Kellogg andداشته و در كنترل ميتوز نقش دارد (

Murray, 1995 بررسي جايگاه درون سلولي .(
 ١٠با روش برچسب زني فلورسنتي 1NAPپروتئين 

                                                                  
2. Nucleoplasmin/Nucleophosmin 
3. Nucleosome assembly protein 
4. Chromatin assembly factor  
5. Anti-silencing factor 1  
6. Histone regulatory homolog A 
7. Facilitates chromatin transcription 
8. Nuclear Autoantigenic Sperm Protein 
9. Suppressor of Ty element 6  
10. Fluorescent Taging 
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خه سلولي در چر Sنشان داد كه اين پروتئين در فاز 
در سيتوپلاسم قرار دارد. اين امر  G2هسته و در فاز 

در انتقال هيستون بين  NAP1نشان دهنده درگيري 
 Marheineke andباشد (سيتوپلاسم و هسته مي

Krude, 1998 همچنين مشخص شده است كه .(
NAP1  با پروتئين مسئول انتقالH2A  وH2B  به

ميانكنش بوده و ) داراي Kap114pهسته (ايمپورتين 
ها به هسته را نقش اين پروتئين در انتقال هيستون

  ).Park and Luger, 2006كند (تائيد مي
 NAPمطالعه انجام شده بر روي سه ژن 

آرابيدوپسيس نشان داد كه سركوب همزمان اين سه 
 UV-Cژن موجب فوق حساسيت آرابيدوپسيس به 

 OsNAPL1پروتئين  ).Liu et al., 2009شود (مي
بوده و در هسته قرار  H3/H4برنج چپرون اختصاصي 
هاي سركوب و فرابيان شده دارد. با استفاده از لاين

اين ژن يك رابطه مثبت بين سطوح بيان اين ژن و 
هاي غير زيستي مشخص شد. مقاومت برنج به تنش

هاي پاسخ به اين پروتئين موجب القاء بيان ژن
شده و از اين  OsRad51غيرزيستي نظير  هايتنش

هاي غيرزيستي را طريق مقاومت برنج به تنش
).  آگاهي Tripathi et al., 2016هد (دافزايش مي

هاي هيستوني در گياهان و نقش ما در مورد چپرون
ها زياد نيست. علاوه بر اين مكانيسم فيزيولوژيكي آن

تنظيمي تشكيل و يا تغيير ساختار نوكلئوزوم در پاسخ 
تعدد سلولي در گياهان و نيز نقش به نيازهاي م

هاي هيستوني در مراحل هاي مختلف چپرونكلاس
نموي و يا شرايط تنش تا حدود زيادي مبهم باقي 
مانده است. امروزه اولين قدم در شناسايي و مطالعه 

هاي موجود در هاي مختلف استفاده از دادهكاركرد ژن
وانفورماتيكي هاي اطلاعاتي با استفاده از ابزار بيپايگاه

 دهي،بندي، سازماندسته علم بيوانفورماتيكباشد. مي

 و هامولكول اطلاعات از استفاده و تفسير آناليز،

بيوانفورماتيك  اصلي هدف. است زيستي هايتوالي
باشد مي زيستي فرآيندهاي از فهم و درك افزايش

)Hogeweg, 2011(.  در مطالعهin silico  كه با

هاي هاي ژني چپرونوادههدف شناسايي خان
هيستوني برنج و آرابيدوپسيس انجام گرفت به ترتيب 

هاي تكاملي، شناسايي و ويژگي NAPژن  ٦و  ٧
 Tripathi etها بررسي شد (نساختاري و بياني آ

al., 2015 تاكنون بررسي جامع و كاملي از روابط .(
ذرت انجام  NAPتكاملي و كاركردي خانواده ژني 

 NAPعضو خانواده ژني  ٦در اين مطالعه نشده است. 
در ذرت شناسايي و خصوصيات بيوشيميايي، جايگاه 

هاي حفاظت شده و سلولي، روابط فيلوژنتيكي، موتيف
هاي ها با استفاده از روشساختار ژني آن

بيوانفورماتيكي تعيين شد. در نهايت الگوي بياني 
ها و مراحل نموي ذرت در بافت NAP هايژن

هاي ريزآرايه موجود در با استفاده از داده مختلف
هاي بياني بررسي شد. اين مطالعه اولين دادهپايگاه

گزارش در مورد در مورد شناسايي و بررسي روابط 
ذرت  NAPتكاملي، ساختاري و بياني خانواده ژني 

تواند اطلاعات پايه براي درك بوده و نتايج آن مي
ذرت  NAPواده ژني بهتر كاركرد و روابط تكاملي خان

ها در توليد گياهان را فراهم كرده و استفاده از آن
هاي زيستي و غير ذرت تراريخته مقاوم به تنش

زيستي و نيز افزايش عملكرد اين گياه را تسهيل 
  نمايد.
  

 هامواد و روش

  ذرت NAPهاي شناسايي ژن
در ذرت،  NAPبراي شناسايي اعضاء خانواده ژني 

برنج  و آرابيدوپسيس  NAPهاي نتوالي پروتئيني ژ
)Tripathi et al., 2015 ٢) به ترتيب با استفاده از 

) RGAP7 )Kawahara et al., 2013پايگاه داده 
) دريافت و TAIR10 )Lamesch et al., 2012و 

 ,tBLASTn )McGinnis and Madenاز روش 

در پايگاه  NAPهاي ) جهت جستجوي ژن2004
ت فايتوزوم استفاده شد داده ژنوم ذرت در ساي

)Goodstein et al., 2012(.  پس از دريافت تمام
هاي تكراري حذف و در نهايت تائيد ها، تواليتوالي
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هاي ) در تواليNAP )PF00956وجود دومين 
انجام  Pfam دادهشناسايي شده با استفاده از پايگاه

). وزن مولكولي و نقطه Finn et al., 2013( گرفت
با  NAPهاي ) تئوريتيكال پروتئينpIك (ايزوالكتري

 ExPASYسايت  ProtParam استفاده از ابزار
). براي Artimo et al., 2012محاسبه شد (

ها از برنامه شناسايي جايگاه سلولي پروتئين
 .)Yu et al., 2006استفاده شد (  CELLOبرخط

از  Zmذرت، ابتدا پسوند  NAP هايژندر نامگذاري 
Zea mays س و سپNAP  و در نهايت پسوندL  از

Like هاي ها به ژنبعلت تشابه پايين آنNAP 
). Tripathi et al., 2015انسان به آن اضافه شد (

ها بر روي ها بر اساس جايگاه آنگذاري ژنشماره
و از بالا به پايين انجام  ١٠تا  ١هاي كروموزوم

هاي استفاده شده در اين گرفت. آدرس پايگاه داده
  ارائه شده است. ١قيق در جدول تح

  
  هاي استفاده شده در اين پژوهشاسامي و آدرس پايگاه داده .١جدول 

  رفرنس URL  پايگاه داده
RGAP7 http://rice.plantbiology.msu.edu/ Kawahara et al., 2013 
TAIR10 http://www.arabidopsis.org/ Lamesch et al., 2012 
Phytozome https://phytozome.jgi.doe.gov/ Goodstein et al., 2012 
CELLO http://cello.life.nctu.edu.tw/ Yu et al., 2006 
Conserved domain database https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi Marchler-Bauer et al., 2011 
Expasy http://web.expasy.org/compute_pi/ Artimo et al., 2012 
GSDS http://gsds.cbi.pku.edu.cn/ Hu et al., 2015 
MEME http://meme-suite.org/ Bailey et al., 2006 
Pfam http://pfam.xfam.org/ Finn et al., 2013 
SMART http://smart.embl-heidelberg.de/ Letunic et al., 2012 
MeV4.0 http:// www.tm4.org/mev.html/ - 
PLEXdb http://www.plexdb.org/ Dash et al., 2012 
STRING v.10 http://string-db.org/ Szklarczyk et al., 2016 
DAVID 6.8 https://david.ncifcrf.gov/ Huang et al., 2009 

  
  در ذرت NAPروابط تكاملي خانواده ژني 

سازي براي رسم درخت فيلوژنتيكي، ابتدا همرديف
ذرت، برنج،  NAPهاي طول كامل پروتئين

افزار آرابيدوپسيس و انسان با استفاده از نرم
ClustalX 2.0.8 )Larkin et al., 2007 انجام و (

 MEGA7افزار سپس رسم درخت فيلوژنتيكي با نرم
)Kumar et al., 2016 بر اساس روش اتصال (

رسم و  [Neighbor Joining (N.J)] هاههمساي
بندي با آزمون سطح اطمينان از صحت گروه

 ١٠٠٠با تكرار  )Felsenstein, 1985( استرپبوت
  تخمين زده شد. 

  
اينتروني و  -تجزيه و تحليل ساختار اگزون

 هاي حفاظت شدهشناسايي موتيف

 CDSها از طريق مقايسه توالي الگوي توزيع اينترون
ه هر ژن با استفاده از ژنومي مربوط ب DNAنسبت به 

). براي Hu et al., 2015انجام گرفت ( GSDSسرور 

افزار هاي اختصاصي اين خانواده از نرمشناسايي موتيف
MEME Multiple Em for Motif) 

(Elicitation ) استفاده شدBailey et al., 2006 .(
و  موتيف ٥پارامترهاي مورد استفاده شامل شناسايي 

اسيد  ٥٠و  ٦ها به ترتيب حداقل و حداكثر طول موتيف
براي  SMARTو برنامه  Pfamمينه بود. پايگاه داده آ

 Finn etهاي شناسايي شده استفاده شد (بررسي موتيف

al., 2013; Letunic et al., 2012.(  
  

  ذرت  NAPهاي بررسي ديجيتالي بيان ژن
در مراحل مختلف نمو ذرت  NAPهاي آناليز بيان ژن

ني هاي ترانسكريپتوم اطلس بيابا استفاده از داده
ذرت (تكنولوژي ريزآرايه  B73اينبرد لاين 
NimbleGenها شامل پروفايل ) انجام شد. اين داده

اندام ذرت  ١١بافت متفاوت مربوط به  ٦٠بياني 
 زني، ريشه اوليه، گياهچهشامل بذر درحال جوانه

كامل، ساقه، مريستم انتهايي ساقه، چوب بلال، 
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رگ، غلاف ميانگره، ابريشم، تاسل و دانه گرده، ب
). Sekhon et al., 2011باشد (بلال و بذر مي

 Robust Multi-arrayشده با روش نرمال هايداده

Average )RMA و بر مبناي (Log2  به شماره
از پايگاه داده بياني گياهي  ZM29دسترسي 
PLEXdb ) دريافتDash et al., 2012نرم ) و از 

 بر انيبي هايداده بنديبراي خوشه Mev4.0 افزار
 Completeالگوريتم و اقليدسي روش اساس

Linkage حرارتي نقشه رسم و )Heat Map( 
  . شد استفاده

  
و  )PPIپروتئين (-بررسي شبكه تعامل پروتئين

  ذرت NAPخانواده ژني  )GOهستي شناختي (
 Protein- Protein]پروتئين -تعامل پروتئين

Interaction Network (PPI)]  عامل حياتي در
كنش هاي زيستي بوده و آناليز الگوهاي ميانسيستم
ا اطلاعات با ارزشي را در مورد كاركرد هپروتئين
). به Braun et al., 2013دهد (ها ارائه ميپروتئين

هاي پروتئين ژن-منظور بررسي شبكه تعامل پروتئين
NAP  ذرت از پايگاه دادهSTRING v.10  بر اساس

 Szklarczykپارامترهاي پيش فرض استفاده شد (

et al., 2016.(  شناختي مطالعه هستي[Gene 

Ontology (GO)] اي هژنZmNAPL  با استفاده
و بر اساس پارامترهاي  DAVID 6.8از پايگاه داده 

  .)Huang et al., 2009پيش فرض انجام گرفت (
  

  نتايج و بحث
هاي خانواده ژني شناسايي و بررسي ويژگي

NAPL ذرت  
هاي شناخته توالي tBLASTnاز طريق جستجوي 

ژن كدكننده  ٦در آرابيدوپسيس و برنج،  NAPشده 
NAP اي كه در ژنوم ذرت شناسايي شد. در مطالعه

هاي هيستوني برنج و براي شناساي چپرون
ژن  ٦و  ٧آرابيدوپسيس انجام گرفت به ترتيب 

NAPL ترين گروه در بين شناسايي شد كه بزرگ

ولي  هيستوني را تشكيل داده بودند هايچپرونانواع 
هاي شناخته شده ها به ژنبه علت تشابه پايين آن

NAP  انسان از پسوندLike ها گذاري آنبراي نام
). لذا شش Tripathi et al., 2015استفاده كردند (

 Likeشناسايي شده در ژنوم ذرت پسوند  NAPژن 
گرفته و بر اساس جايگاه كروموزومي از 

ZmNAPL1  تاZmNAPL6  نامگذاري شدند
 در پيشتر هادهي به ژنشماره شيوه ). اين٢(جدول 

 WRKY زميني، سيب NAC هايينپروتئ مورد
 شده استفاده نيز برنج و آرابيدوپسيس NCX ذرت،
 ;Singh et al., 2013; Wei et al., 2012(است 

Singh et al., 2015.(  
- شناسايي شده ذرت ژن NAPLاز شش ژن        

و  ZmNAPL1 ،ZmNAPL2 ،ZmNAPL5هاي 
ZmNAPL6 ٥، ٤هاي به ترتيب بر روي كروموزوم ،

هاي قرار دارند. همچنين جايگاه ژن ٩و  ٨
ZmNAPL1  وZmNAPL1  ٦بر روي كروموزوم 

 اين فيزيكوشيميايي ). مطالعات٢باشد (جدول مي
 تجزيه و تحليل ابزار از استفاده با ژني خانواده
 نشان )ExPASy )Artimo et al., 2012 پروتئين

 وزن آمينواسيد، تعداد نظر از هاژن اين كه داد
 طول. دارند تفاوت باهم نقطه ايزوالكتريك و مولكولي
 و آمينه اسيد ٣٨٠ تا ١٥٩ از خانواده اين هايپروتئين

 كيلو دالتون ٠٩/٤٣ تا ٣/١٨ از هاآن مولكولي وزن
  . است

ها اسيدي پروتئين اين ايزوالكتريك نقطه دامنه       
 ٠٨/٤ بوده و كمترين و بيشترين نقطه ايزوالكتريك با

 .است ZmNAPL4 در ٢٥/٥ و ZmNAPL2 در
نكته جالب توجه آنكه تنها ويژگي مشترك انواع 

هاي هيستوني ماهيت اسيدي چپرون هايكلاس
 ZmNAPL هاپروتئين يابيباشد. مكانها ميآن

ها در هسته فعال اين پروتئين كه مشخص كرد
  .)٢ها مطابقت دارد (جدول هستند كه با كاركرد آن
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  ZmNAPLهاي بررسي روابط تكاملي ژن
 NAPLهاي براي درك و شناخت رابطه تكاملي ژن

با  .N.Jذرت، درخت فيلوژنتيكي بر مبناي الگوريتم 
  NAPLهاي پروتئيني ژن استفاده از توالي

 ).١آرابيدوپسيس، برنج، ذرت و انسان رسم شد (شكل
 هايژندر درخت رسم شده كلاستر يك كه تنها از 

عضو را دارد.  گياهي تشكيل شده است بيشترين
در  HsSETانسان به استثناي ژن  NAPهاي ژن

وژي دهنده همولاند كه نشانكلاستر دو قرار گرفته
اي هها با ژنپايين و مسير تكاملي متفاوت اين ژن

NAPL  ١گياهي است (شكل.(  
 

از ساير  HsSETبر اساس مطالعات كاركرد ژن 
انسان متفاوت بوده و بيشتر در تنظيم  NAPهاي ژن

). به Gamble et al., 2005رونويسي نقش دارد (
هاي هاي اورتولوگ گونهرسد كاركرد ژننظر مي

كلاستر به احتمال زياد و نه حتماً  مختلف در هر
هاي پارالوگ شايد براي مشابه باشد در حالي كه ژن

 Guoنقش جديد نسبت به ژن جد خود تكامل يابند (

et al., 2008هاي گياهي رسد ژن). لذا به نظر مي
اند در كلاستر سه قرار گرفته HsSETكه همراه ژن 

داشته احتمالاً كاركردي شبيه به اين ژن انساني 

باشند. بايد توجه كرد در كلاسترهاي يك و سه كه از 
هاي اند، ژنگياهي ايجاد شده NAPLهاي ژن

NAPL اي بودن اين ذرت و برنج با توجه به تك لپه
تر نسبت به دو گياه و دارا بودن رابطه تكاملي نزديك

هاي مشترك قرار اي در زيرگروهآرابيدوپسيس دو لپه
  ).١اند (شكل گرفته

 
هاي بررسي ساختار ژني و شناسايي موتيف

  شدهحفاظت
تواند شواهد ينتروني ميا-بررسي ساختار اگزون

 وبيشتري در تائيد گروه بندي درخت فيلوژنتيكي 
ي ختارسا روابط تكاملي ارائه نمايد زيرا اين نوع تنوع

 هاي ژني دارداغلب نقش مهمي در تكامل خانواده
)Zhang et al., 2012د توجه داشت اعضاء ). باي

ار بسيار نزديك در هر گروه فيلوژني از نظر ساخت
ن ي تعداد اينترون و طول اگزواينتروني يعن-اگزون

 ها درشبيه هستند. علاوه بر اين، توزيع موتيف
 عنوانبههاي هر گروه نيز مشابه است كه پروتئين

ا هيك دليل در مورد رابطه تكاملي نزديك بين آن
 . باشدمي
 

  

 
 

  در ذرت NAPLخانواده ژني هاي ويژگي .٢جدول 
 كروموزوم جايگاه سلولي  طول پروتئين pI  يوزن مولكول اسم پروتئين اسم ژن  لوكوس ژن

GRMZM2G157019 ZmNAPL1 ZmNAPL1 28.44 4.16 251 nuclear 4 
GRMZM2G075637 ZmNAPL2 ZmNAPL2 29.33 4.08 258 nuclear 5 
GRMZM6G790713 ZmNAPL3 ZmNAPL3 18.3 4.13 159 nuclear 6 
GRMZM2G121186 ZmNAPL4 ZmNAPL4 42.8 5.25 372 nuclear 6 
GRMZM2G176707 ZmNAPL5 ZmNAPL5 42.39 4.34 373 nuclear 8 
GRMZM2G140051 ZmNAPL6 ZmNAPL6.1 43.09 4.31 380 nuclear 9 
GRMZM2G140051 ZmNAPL6 ZmNAPL6.2 41.96 4.32 369 nuclear 9 
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 ClustalXافزار س و انسان. هم رديف سازي چندگانه با نرمذرت، برنج، آرابيدوپسي NAPLهاي رابطه فيلوژنتيكي پروتئين .١شكل 

ترتيب به ٣و  ٢، ١رپ هزار رسم شد. گروهاي استها با بوتبر اساس روش اتصال همسايه MEGA7افزار انجام و درخت به كمك نرم
هاي قرمز، ان به ترتيب با رنگذرت، برنج،  آرابيدوپسيس و انس NAPLهاي اند. پروتئينهاي سبز، آبي و قرمز مشخص شدهبا رنگ

  آبي، صورتي و سبز نشان داده شده است.
  
  
  
  
  
  
  

  
هاي مختلف بر روي توالي نين جايگاه موتيفهمچ

پروتئين مربوطه احتمالاً در بررسي اختلاف عملكرد 
 كندميهاي مختلف كمك ها در زير خانوادهژن

)Liao et al., 2016 بررسي ساختار اگزون .(
نشان داد كه تعداد  ZmNAPLاينتروني خانواده ژني 

الا ب ZmNAPL3ها به استثناي ژن اينترون اين ژن
 ZmNAPL3اينترون دارند. ژن  ١١تا  ٩بوده و 

ها اينترون است. به دليل طول زياد اينترون ٣داراي 
، اين ژن بيشترين طول را در ZmNAPL1در ژن 

داراي دو سيستم  ZmNAPL6سطح ژنومي دارد. ژن 
اسپلايسينگ است. با توجه به اينكه تفاوت بين دو 

 ،باشدها مينوع اسپلاسينگ اين ژن بر روي اگزون
لذا موجب تغيير توالي كدكننده شده و لذا ژن 

ZmNAPL6 ٢كند (شكلدو نوع پروتئين را كد مي .(
اسپلايسينگ اينترون بر اساس جايگاه انجام آن به 

كه در آن اسپلايسينگ  ١شود. فاز سه فاز تقسيم مي
شود. فاز دو در اولين نوكلئوتيد بعد از كدون انجام مي

ئوتيد بعد از كدون و فاز صفر نيز در در دومين نوكل
 شودميسومين نوكلئوتيد بعد از كدون ايجاد 

)Sharp, 1981 هر سه فاز اسپلايسينگ اينتروني .(
. شودميذرت مشاهده  NAPLدر خانواده ژني 

مقايسه ساختار ژني و درخت فيلوژنتيكي نشان داد كه 
هاي ، ساختار ژني و فازZmNAPL3بجز ژن 

و نيز الگوي اين فازها در هر كلاستر اسپلايسينگ 
  ). ٢باشد (شكل ژني مشابه مي

هاي حفاظت شده در براي ارزيابي وجود موتيف
هاي داخل اين خانواده ژني، توالي پروتئيني ژن
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ZmNAPL افزار وسيله نرمبهMEME  مورد ارزيابي
 SMARTو  Pfamها با قرار گرفت. ارزيابي موتيف
ز موتيف شماره پنج ساير نشان داد كه به غير ا

) NAP )PF00956ها مربوط به دومين موتيف
در  ZmNAPL3غير از ژن به ).٣(جدول باشدمي

هاي حفاظت شده و الگوي قرار ها، موتيفساير ژن
با  ZmNAPLها بر روي هر پروتئين گيري آن

ها در درخت فيلوژنتيكي مطابقت دارد. بندي آنگروه
ختاري و نيز نوع قرار گيري رسد تفاوت سابه نظر مي

به دليل  ZmNAPL3هاي حفاظت شده ژن موتيف
مسير تكاملي و نقش كاركردي متفاوت آن باشد كه 

صحيح نياز به تحقيقات بيشتر دارد  گيرينتيجهبراي 
   ). ٣(شكل 

  
  
  

  
هاي سبز، صورتي و قرمز به بخش ها، در شكلمطابق رابطه فيلوژنتيكي آن ذرت NAPLهاي اينتروني ژن -ساختار اگزون .٢شكل 

ʹ5هاي ترتيب معرف ناحيه كد كننده ژن، اينترون و ناحيه UTR  3وʹ UTR باشدمي.  
 

 ذرت NAPLهاي هاي حفاظت شده پروتئينموتيف .٣جدول 

 كاركرد موتيف توالي طول امتياز فراواني  شماره موتيف

1 5 7.60E-54 29 PRKGSKNTKPITKTEDCESFFNFFSPPQV NAP domain 
2 5 1.80E-32 21 IGTEIEWYPGKCLTQKILKKK NAP domain 
3 5 5.50E-24 21 HFGTNPYFRNSVLTKTYHMVD NAP domain 
4 5 9.90E-24 20 RMALEAKYQKLYRPLYMKRY NAP domain 
5 5 4.80E-07 12 RVEKLREIQGEH - 

  

 
هاي مختلف با رنگ ٥تا  ١هاي اند. موتيفي شدهشناساي MEMEذرت كه با  NAPLهاي هاي حفاظت شده پروتئينموتيف. ٣شكل 

ها در ها، امتياز موتيف و طول آن) و توالي٥بوده (به استثناء موتيف  NAPاند. هر موتيف نشانگر بخشي از دمين كاركردي مشخص شده
  ارائه شده است. ٣جدول 

  
در مراحل نموي  ZmNAPLهاي بررسي بيان ژن

  ذرت
د سرنخ مهمي در مورد عملكرد ها ميتوانالگوي بيان ژن

هاي آن ژن باشد. براي ارزيابي پروفايل بياني ژن
NAPL ها و مراحل ها در بافتذرت، بيان اين ژن

هاي منتشر شده در نموي مختلف ذرت با استفاده از داده
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هاي هاي داده عمومي بررسي شد. براي ژنپايگاه
ZmNAPL3  وZmNAPL4 ستپروب ID  يافت

نشد. نقشه حرارتي مربوط به پروفايل بياني ساير 
ارائه شده است. الگوي  ٤در شكل  ZmNAPL هايژن

توان به سه گروه تقسيم كرد. بيان اين چهار ژن را مي
است كه در تمامي  ZmNAPL1گروه اول شامل ژن 

ها و مراحل نموي بيان پايدار و پايين دارد. گروه بافت
است  ZmNAPL2و  ZmNAPL5 هايژندوم شامل 

ها و كه تقريباً بيان ثابت و بالايي را در تمامي بافت
گروه سوم را  ZmNAPL6مراحل نموي دارد. ژن 

ها پايين تا تشكيل داده است كه بيان آن در بافت
در دانه گرده  مثال بيان اين ژن عنوانبهمتوسط است. 

يين ها پاتغيير نكرده است در حالي كه بيان آن در برگ
  ).٤ير است (شكل يا بدون تغي

هاي چپروني در مطالعه الگوي بيان هيستون   
 NAPLهاي آرابيدوپسيس و برنج نشان داد كه ژن

ها و مراحل نموي الگوي اين دو گياه نيز در بافت
ذرت دارند  NAPLهاي اي با ژنبياني مشابه

)Tripathi et al., 2015هاي ). با توجه به نقش ژن
NAPL آن بر روي  تأثيرتغييرات كروماتيني و  در

ها در مراحل مختلف نموي و نيز بيان بسياري از ژن
و  ZmNAPL5رسد كه دو ژن ها به نظر ميبافت

ZmNAPL2  نقش مهمي در فرآيندهاي بيولوژيكي
 ZmNAPLهاي ذرت داشته باشند. در مورد نقش ژن

هاي زيستي و غيرزيستي مطالعات در پاسخ به تنش
ي انجام گرفته است. مطالعه پروفايل بياني اندك

هاي ذرت تحت تنش حرارتي نشان داد كه گياهچه
 در پاسخ به اين تنش بصورت ZmNAPL1بيان ژن 

ز نقش تواند حاكي ايابد كه ميداري افزايش ميمعني
مهم اين ژن در پاسخ ذرت به تنش حرارتي باشد 

)Frey et al. 2015(.  

  
 
 
 

پروتئين و هستي -بررسي شبكه تعامل پروتئين
  ZmNAPLهاي شناسي ژن

عنوان عوامل اصلي فرآيندهاي هها بپروتئين
با ساير  كنشبيولوژيكي اغلب نيازمند ميان

يفا هستند تا كاركرد بيولوژيكي خود را ا هاپروتئين
پروتئين در تمام فرآيندهاي -كنند. تعامل پروتئين

، رونويسي، DNAزيستي نظير همانندسازي 
رساني، تخريب پروتئين و تنظيم چرخه سلولي پيام

- شود. لذا، شناسايي شبكه تعامل پروتئينمشاهده مي
پروتئين براي درك فرآيندهاي بيولوژيكي بسيار با 

  ).Zhu et al., 2011ارزش است (
تنها براي پروتئين  ZmNAPLشش پروتئين  از

ZmNAPL3  در پايگاه دادهSTRING هاي داده
ي ايي نشد. بررسپروتئين شناس-شبكه تعامل پروتئين

نشان داد كه  ZmNAPLهاي ساير پروتئين
پروتئين -هاي درگير در شبكه تعامل پروتئينپروتئين

و  ZmNAPL4 ،ZmNAPL5سه پروتئين 
ZmNAPL6 بوده و لذا ده ژن با  كاملاً مشابه

كنش براي اين سه پروتئين بالاترين امتياز ميان
پروتئين از  ٩). همچنين ٤مشترك هستند (جدول 

ي كنش را براهايي كه بالاترين امتياز ميانپروتئين
و  ZmNAPL1روتئين پ-شبكه تعامل پروتئين

ZmNAPL2  دارند مشابه بوده و تنها يك پروتئين
و پروتئين دپروتئين اين -يندر شبكه تعامل پروتئ

  ). ٤باهم متفاوت است (جدول 
  
  
  
  
  
  
  
  

                                                                  
1.Interaction 
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نقشه حرارتي تغيير بيان  ها.هاي ريزآرايه در مراحل مختلف نموي و بافتذرت بر اساس داده NAPLهاي پروفايل بياني ژن .٤شكل 

حرارتي ارائه شده است كه در آن رنگ سبز  دهد. ارزش سيگنال به صورت نوار رنگي در انتهاي نقشهذرت را نشان مي NAPLهاي ژن
  نشان دهنده سركوب بيان، رنگ سياه نشان دهنده عدم تغيير بيان و رنگ قرمز نشان دهنده القاء بيان است.

  
ها دو پروتئين همچنين بر اساس اين داده

ZmNAPL1  وZmNAPL2 هاي با پروتئين
ZmNAPL4 ،ZmNAPL5  وZmNAPL6 

هاي كنش پروتئينميان ميانكنش دارند. مطالعه
NAP  در موش با استفاده از تكنيكtwo-hybrid 

و  NAP1L1 ،NAP1L2هاي نشان داد كه پروتئين
NAP1L4 كنش بسيار شديد بوده و در داراي ميان

بسياري از فرآيندهاي بيولوژيكي نظير آستيلاسيون 
هيستون، تنظيم در درسترس بودن كروماتين و 

ها به كروماتين در موش تسهيل اتصال ساير پروتئين
 ,.Attia et alبه صورت مشترك دخالت دارند (

اي درگير در ايجاد شبكه ه). بررسي ژن2015
پروتئين نشان داد كه كاركرد برخي از اين -پروتئين

هاي موجود ها نامشخص است. اما با بررسي دمينژن
هاي توان گفت كه كاركردي مشابه به پروتئينمي

ها دارند. مشخصات، كاركرد هيستوني و يا ايمپورتين
- هاي درگير در شبكه تعامل پروتئينژن و دمين

ارائه شده  ٤در جدول  ZmNAPLهاي ين ژنپروتئ
پايگاه داده  Functional clusteringاز ابزار  است.

DAVID 6.8 هاي شناسي ژنبراي مطالعه هستي
ZmNAPL ها بر اساس بندي آنو نيز گروه

كاركردهاي بيولوژيكي استفاده شد كه به صورت 
شده بودند. آناليز انجام گرفته نشان  enrichدار معني

) ZmNAPL3(به استثناء  ZmNAPLژن  ٥داد كه 
اند. اين كلاستر شامل قرار گرفته در يك كلاستر

براي  GOوه گر ١٢و  INTERPRO پايگاه داده
، DNA packagingفرآيندهاي بيولوژيكي شامل 

nucleosome assembly ،chromatin assembly ،
nucleosome organization ،protein-DNA 

complex assembly ،chromatin assembly or 

disassembly ،chromatin organization ،
chromosome organization ،cellular 

macromolecular complex assembly ،
cellular macromolecular complex subunit. 

organization ،macromolecular complex 

assembly  وmacromolecular complex 

subunit organization صورت هباشد كه بمي
اند. براي ژن در اين كلاستر قرار گرفته دارمعني

ZmNAPL3 ايي اطلاعاتي در اين پايگاه داده شناس
، GOهاي شناسايي شده، شماره گروه ٥نشد. در جدول 

مربوط به هر يك از  P-Valueو  GOتوصيف 
هستي شناسي ارائه شده است. اين نتايج  هايگروه
هاي بيولوژيكي دهنده مشترك بودن فعاليتنشان

ذرت در فرآيندهاي مربوط به  NAPL هايژن
وماتين نوكلئوزوم نظير تشكيل نوكلئوزوم و سياليت كر

  باشد. مي
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  پروئين -هاي درگير در شبكه تعامل پروتئينژن .٤جدول 
 امتياز دمين كاركرد هاي شبكهژن 

ZmNAPL1 (nfa103) 

GRMZM2G152819_P01 annotation not available (112 aa) - 0.957 
nfa102 ZmNAPL5 

 
0.919 

GCN5 histone acetyl transferase GNAT/MYST 101  
 

0.914 
GRMZM2G473891_P01 annotation not available (612 aa) RNA recognition motif 0.913 

nfa101 ZmNAPL6 
 

0.901 
GRMZM2G121186_P01 ZmNAPL4 

 
0.882 

GRMZM2G360455_P01 protein phosphatase 2C isoform gamma  
 

0.877 
GRMZM2G110622_P01 annotation not available (923 aa) Histone 2A 0.856 
GRMZM2G348319_P01 Histone H2A (305 aa) 

 
0.844 

GRMZM2G096686_P01 annotation not available (236 aa) Histone 2A 0.844 

ZmNAPL2 (nfa104) 

GRMZM2G152819_P01 annotation not available (112 aa) - 0.957 
nfa101 ZmNAPL6 

 
0.926 

GCN5 histone acetyl transferase GNAT/MYST 101 (515 aa) 
 

0.919 
GRMZM2G473891_P01 annotation not available (612 aa) RNA recognition motif 0.913 

mop1 RNA-dependent RNA polymerase (1127 aa) 
 

0.896 
nfa102 ZmNAPL5 

 
0.888 

GRMZM2G121186_P01 ZmNAPL4 
 

0.881 
GRMZM2G360455_P01 protein phosphatase 2C isoform gamma (907 aa) 

 
0.877 

GRMZM2G110622_P01 annotation not available (923 aa) Histone 2A 0.856 
GRMZM2G348319_P01 Histone H2A (305 aa) 

 
0.844 

 
GRMZM2G457415_P01 hypothetical protein LOC100384150 (975 aa) Importin 0.986 
GRMZM2G348319_P01 Histone H2A (305 aa) 

 
0.959 

GRMZM2G096686_P01 annotation not available (236 aa) Histone 2A 0.959 
ZmNAPL4 (naf102) AC207678.4_FGP002 annotation not available (296 aa) Histone 2A 0.959 
ZmNAPL5 (naf102) GRMZM5G845388_P01 annotation not available (116 aa) Histone 2A 0.957 
ZmNAPL6 (naf101) GRMZM5G835036_P01 annotation not available (116 aa) Histone 2A 0.957 

 
GRMZM5G801589_P01 annotation not available (288 aa) Histone 2A 0.957 
GRMZM2G416544_P01 annotation not available (257 aa) Histone 2A 0.957 
GRMZM2G181497_P01 annotation not available (116 aa) Histone 2A 0.957 
GRMZM2G158298_P01 annotation not available (132 aa) Histone 2A 0.957 

  
  هاو هستي شناسي آن ZmNAPLهاي ژن Functional clusteringاطلاعات مربوط به  .٥جدول 

 GO P Valueتوصيف   GOشماره  گروه
INTERPRO IPR002164 Nucleosome assembly protein (NAP) 3.86E-15 

 فرآيند بيولوژيكي

GO:0006323 DNA packaging 3.42E-09 
GO:0006334 nucleosome assembly 3.42E-09 
GO:0031497 chromatin assembly 3.42E-09 
GO:0034728 nucleosome organization 3.42E-09 
GO:0065004 protein-DNA complex assembly 3.42E-09 
GO:0006333 chromatin assembly or disassembly 6.21E-09 
GO:0006325 chromatin organization 2.64E-08 
GO:0051276 chromosome organization 2.94E-08 
GO:0034622 cellular macromolecular complex assembly 4.87E-08 
GO:0034621 cellular macromolecular complex subunit organization 7.95E-08 
GO:0065003 macromolecular complex assembly 1.59E-07 
GO:0043933 macromolecular complex subunit organization 2.30E-07 

  
بر روي دسترسي به  تأثيرهاي هيستوني با چپرون

DNA  در بسياري از فرآيندهاي بيولوژيكي نظير
آسيب ديده، تقسيم سلولي و مقاومت  DNAترميم 

يك  عنوانبههاي غيرزيستي نقش داشته و به تنش
 اندشدههاي كليدي معرفي نندهككلاس مهم از تنظيم

ها را دارند. با اين كه توانايي تغيير بيان بسياري از ژن
ها در گياهان به خوبي مطالعه نشده حال اين پروتئين

و تعداد دقيق، ساختار، روابط تكاملي و تنظيم بيان 

ها كمتر شناخته شده است. اين مطالعه اولين آن
كلاس  هاي هيستونيگزارش در مورد چپرون

NAPL ژن كد كننده  ٦باشد كه طي آن ذرت مي
NAPL  شناسايي شد. بررسي رابطه تكاملي اين

همانند  ZmNAPLهاي نشان داد كه ژن هاژن
برنج و آرابيدوپسيس همولوژي پاييني با  هايژن
انسان داشته و نزديكترين رابطه  NAP هايژن

تكاملي را با برنج دارند. همچنين ساختار ژني و 
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در هر  ZmNAPLهاي هاي حفاظت شده ژنوتيفم
كلاستر فيلوژنتيكي تا حدود زيادي حفاظت شده 

ها حاكي . علاوه بر اين، الگوي بيان اين ژنباشدمي
ها در بسياري از فرآيندهاي نموي از نقش اين ژن

- باشد. در نهايت شبكه تعامل پروتئينذرت مي
ديگر و نيز ها با يكپروتئين نشان داد كه اين پروتئين

گذاري نوكلئوزوم هاي درگير در همساير پروتئين
هاي چپرون ميانكنش دارند. شناسايي ساير كلاس

در  ZmNAPLهاي هيستوني و نيز بررسي بيان ژن
هاي سركوب و ها و نيز استفاده از لاينپاسخ به تنش

تواند در درك بيشتر ها ميفرابيان شده اين ژن
  فيد باشد.م ZmNAPLهاي كاركرد ژن
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